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Virulenzfaktoren von Aggregatibacter actinomycetemcomitans und Klinik der Parodontitis 
Universität Leipzig, Dissertation 
 




Das parodontopathogene Bakterium Aggregatibacter actinomycetemcomitans 
(A. actinomycetemcomitans) exprimiert zahlreiche Virulenzfaktoren. In dieser Studie wurden 
die Gene für die Virulenzfaktoren Leukotoxin (LtxA), Cytolethal Distending Toxin (CDT) 
und Fimbriae-assoziiertes Protein (Flp1) in 99 A. actinomycetemcomitans-Isolaten aus der 
Plaque von Parodontitispatienten aus vier deutschen Universitätskliniken untersucht. Die 
Proben wurden serotypisiert. 
Die Entnahme erfolgte mit sterilen Papierspitzen aus der jeweils tiefsten Tasche jedes 
Quadranten. Es wurden von den Patienten Sondierungstiefe (PD) und Attachmentlevel (AL) 
an sechs Stellen pro Zahn gemessen und ebenfalls die Tiefen an den vier Entnahmestellen 
notiert. Außerdem wurden ethnische Herkunft der Eltern, Geschlecht und Raucherstatus 
erfragt.  
Lediglich zwei A. actinomycetemcomitans-Isolate aus Frankfurt/Main wiesen das ltx-Gen mit 
Deletion auf. Diese zeigten signifikant höhere PD an den vier Entnahmestellen. Die übrigen 
97 Proben hatten das ltx-Gen ohne Deletion in der DNA-Promotorregion ihrer A. 
actinomycetemcomitans-Stämme. Probanden mit Genlokus für das cdtB-Gen, mit drei cdt-
Genen oder insgesamt fünf Genen für Virulenzfaktoren litten signifikant häufiger an 
aggressiver Parodontitis. A. actinomycetemcomitans-Isolate mit cdtA-Gen, cdtB-Gen, cdtC-
Gen, drei cdt-Gene oder flp-1-Gen wiesen signifikant häufiger Serotyp b oder c auf. 
Probanden ohne cdtC-Gen oder flp-1-Gen in der DNA ihrer isolierten 
A. actinomycetemcomitans-Stämme zeigten am häufigsten Serotyp e. Probanden mit 
Genlokus für das cdtB-Gen oder drei cdt-Gene in den isolierten A. actinomycetemcomitans-
Proben oder mit aggressiver Parodontitis stammten signifikant häufiger aus dem Ausland. Es 
wurde kein signifikanter Zusammenhang zwischen Vorkommen der Gene für 
Virulenzfaktoren und PD bzw. AL im gesamten Gebiss gefunden. 






°C     Grad Celsius 
µm     Mikrometer 
A. actinomycetemcomitans  Aggregatibacter actinomycetemcomitans 
AL     Attachmentlevel 
aP      aggressive Parodontitis 
bp     Basenpaare 
bzw.     beziehungsweise 
ca.     zirka 
CDT     Cytolethal Distending Toxin 
cdtA, cdtB, cdtC   Cytolethal Distending Toxin-Gene 
CdtA, CdtB, CdtC   Untereinheiten des CDT 
CO2     Kohlenstoffdioxid 
cP     chronische Parodontitis 
CPA     capsular-like polysaccharide-antigen 
DNA     Desoxyribonukleinsäure 
dNTP     Desoxyribonukleosidtriphosphate 
Fap/Flp1 Fimbriae-assoziiertes Protein 
flp-1     Gen für das Fimbriae-assoziiertes Protein 
g     Gramm 
GroEL     prokaryotisches Chaperonin 
HACEK    Akronym für Gruppe bakterieller Endokarditiserreger 
IgG     Immunglobulin G 
IL-1β     Interleukin 1β 
JP2     Genotyp von A. actinomycetemcomitans 
kDa     Kilo-Dalton 
laP     lokalisierte aggressive Parodontitis 
LPS     Lipopolysaccharide 
ltx     Leukotoxin-Gen 
LtxA     Leukotoxin 
min     Minuten 
mm     Millimeter 




mM     Millimolar 
n.t.     nicht typisierbar 
nm     Nanometer 
PCR Polymerase-Kettenreaktion 
PD     Probing Depth (Sondierungstiefe) 
PGE2     Prostaglandin E2 
pH-Wert Maß für saure oder alkalische Reaktion einer wässrigen 
Lösung 
PMN     Polymorphkernige Leukozyten 
RNA     Ribonukleinsäure 
RTX     repeats in the structural toxin 
s     Sekunde 
tad     tight adherence 
TBE-Puffer    Tris-Borat-EDTA-Puffer 
Tde     toxin and drug export 
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1912 beschrieb Klinger einen Organismus, den er Bacterium actinomycetem-comitans nannte. 
Colebrook fand 1920 in 80 % der von ihm untersuchten Fälle von menschlicher 
Aktinomykose den gleichen Organismus (Bayne-Jones 1925).  
Der Name Bacterium actinomycetem-comitans wurde von Lieske 1921 in Bacterium comitans 
und später durch Topley und Wilson 1929 in Actinobacillus actinomycetemcomitans geändert 
(Olsen et al. 1999). Bayne-Jones brachte Kulturen von Actinomyces hominis eines Patienten 
mit Aktinomykose mit dem von Klinger 1912 gefundenen B. actinomycetem-comitans in 
Verbindung (Bayne-Jones 1925). 1951 eliminierte Holm Actinobacillus 
actinomycetemcomitans aus Läsionen, in welchen Actinomyces israelii durch Penicillin 
entfernt worden war (Holm 1951; Kaplan et al. 1989). Mit ihrer Darstellung von 32 Fällen 
von Infektionen durch  Aactinobacillus actinomycetemcomitans bewiesen King & Tatum im 
Jahre 1962 die Pathogenität des Bakteriums (Kaplan et al. 1989; King & Tatum 1962). 
Die phänotypische Ähnlichkeit von Actinobacillus actinomycetemcomitans mit Haemophilus 
aphrophilus (King & Tatum 1962) führte zur Zuordnung von Actinobacillus 
actinomycetemcomitans zum Genus Haemophilus (Norskov-Lauritsen & Kilian 2006). 2006 
erfolgte die Umbenennung in Aggregatibacter actinomycetemcomitans (A. 





A. actinomycetemcomitans gehört der Gattung Aggregatibacter an, welche zur Familie der 
Pasteurellaceae zählt (Norskov-Lauritsen & Kilian 2006). Das Bakterium ähnelt einzelnen 
Haemophilus-Spezies, benötigt allerdings keinen X- oder V-Wachstumsfaktor (Zambon 
1985). 
A. actinomycetemcomitans ist ein gram-negativer, nicht-sporenbildender, nicht 
freibeweglicher, kapnophiler (wächst bei 5 bis 10 % CO2-Zusatz), mikroaerophiler, fakultativ 
anaerober Kokkobazillus (Gutierrez-Venegas et al. 2007; Köhler et al. 2001; Sanderink et al. 
2004), der am besten in einer aeroben Umgebung wächst. Das Wachstum ist bei einer 
Temperatur von 37 °C und einem pH von 7 bis 8,5 optimal (Henderson et al. 2002). 
Einleitung  2   
 
 
A. actinomycetemcomitans kommt einzeln, in Paaren oder in kleinen Gruppierungen vor 
(Norskov-Lauritsen & Kilian 2006). 
Das Bakterium reduziert Nitrat zu Nitrit, spaltet Wasserstoffperoxid und produziert kein Indol 
(Kaplan et al. 1989). A. actinomycetemcomitans besitzt die Fähigkeit zur Vergärung von 
Galactose, Dextrin, Maltose, Mannitol und Xylolose (Fives-Taylor et al. 1999), vergärt 
jedoch keine Laktose, Saccharose, Trehalose oder Stärke (Kaplan et al. 1989). 
A. actinomycetemcomitans wächst auf Tryptikase-Soja-Agar, Hirn-Herz-Infusionsagar mit 
Aminobenzoesäure und Schaedler-Agar mit 0,05 % Natrium-Polyanethole-Sulfonat. Das 
Bakterium wächst ebenfalls auf Blut und Schokolade (Kaplan et al. 1989), nicht jedoch auf 
MacConkey’s-Agar (Fives-Taylor et al. 1999; Kaplan et al. 1989). Kolonien auf 
Schokoladen-Agar haben nach 24 h einen Durchmesser von unter 0,5 mm, können allerdings 
nach 48 h 1 bis 2 mm übertreffen (Norskov-Lauritsen & Kilian 2006). 
A. actinomycetemcomitans ist Katalase-positiv und meist Oxidase-negativ (Hahn et al. 2001). 
Die Bakterienzelle zeigt sich als gerades oder krummes Stäbchen mit einer Größe von ca. 
1,0 - 1,5 µm bis 0,4 – 0,5 µm. Frisch isolierte Bakterien produzieren auf dem Agar kleine, 
raue Kolonien mit einer sternförmigen Struktur in der Mitte (Henderson et al. 2002). Sie 
haften fest am Agar (Blix et al. 1990).  
Die Bakterien produzieren lange Fibrillen gebündelter Pili (Fimbrien), welche für die Haftung 
benötigt werden (Bhattacharjee et al. 2001). Die Fimbrien sind kleine fadenartige 
Oberflächenstrukturen, welche gleichmäßig über die Oberfläche verteilt (peritrich) sind. Sie 
sind länger als 2 µm und haben einen Durchmesser von 5 nm. Häufig findet man sie in 
Bündeln (Fives-Taylor et al. 1999). Es gibt Fimbrien-produzierende Stämme von A. 
actinomycetemcomitans, andere produzieren keine (Rosan et al. 1988). Zellen mit Fimbrien 
vereinigen sich leicht (Rosan et al. 1988). Nur frisch isolierte Stämme weisen Fimbrien auf, 
sie gehen in späteren Subkulturen verloren (Sanderink et al. 2004). Fimbrien werden benötigt, 
um verschiedene Typen von Wirtszellen zu kolonisieren (Wu et al. 2007).  
Ein weiteres wichtiges Oberflächenmerkmal von A. actinomycetemcomitans sind Vesikel 
(Bläschen). Sie sind Lipopolysaccharide, welche aus der äußeren Membran entsprungen sind 
und mit dieser in Verbindung stehen. Sie werden außerdem in großer Zahl in die Umgebung 
freigesetzt (Fives-Taylor et al. 1999). 
Isolate von A. actinomycetemcomitans zeigen morphologisch drei Typen von Kolonien: rau 
(oft auf primären Kulturen), ein Zwischenstadium (während der Umwandlung) und mukoid 
oder glatt (nach der Umwandlung). Eine elektronenmikroskopische Auswertung der 
A. actinomycetemcomitans-Zellen zeigt, dass der raue Typ stark mit Fimbrien besehen ist, 
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A. actinomycetemcomitans kann in die Submukosa eindringen und extraorale Infektionen 
verursachen (Kaplan et al. 2002). Die serotypische Ähnlichkeit zwischen oralen und nicht-
oralen Stämmen lässt vermuten, dass die Mundhöhle wahrscheinlich Herkunft der nicht-
oralen Infektionen durch A. actinomycetemcomitans ist (Eberhard et al. 2001). 
A. actinomycetemcomitans kommt häufig mit Actinomyces israelii in Aktinomykosen von 
Menschen, besonders bei schwerem und chronischem Verlauf mit Drusennachweis, vor 
(Heinrich & Pulverer 1959; Köhler et al. 2001).   
A. actinomycetemcomitans gehört zur HACEK-Gruppe. Unter dieser werden Haemophilus  
influenzae, Haemophilus parainfluenzae, Haemophilus aphrophilus, Haemophilus 
paraphrophilus, A. actinomycetemcomitans, Cardiobacterium hominis, Eikenella corrodens 
und Kingella kingae zusammengefasst. Alle diese Erreger können eine Endokarditis 
hervorrufen (Hahn et al. 2001; Wang et al. 2010). A. actinomycetemcomitans ist ursächlicher 
Vertreter bei der subakuten bakteriellen Form der Endokarditis (Bansky & Russi 1981; 
Vandepitte et al. 1977). 
Auch Endarteritis (Symbas et al. 1967), Harnweginfektionen (Sakazaki et al. 1984; Townsend 
& Gillenwater 1969), vertebrale Osteomyelitis (Muhle et al. 1979), chronische Bronchitis, 
Sinusitis, Osteomyelitis (Sakazaki et al. 1984), Meningitis, Pneumonie, Sepsis, Abszesse 
(Eberhard et al. 2001), z.B. Gehirnabszesse (Martin et al. 1967) sowie Subkutanabszesse 
(Marsh & Martin 2003), können von A. actinomycetemcomitans hervorgerufen werden. Über 
den ersten Fall eines Empyems ausschließlich durch A. actinomycetemcomitans wurde 1989 
berichtet (Kaplan et al. 1989). Außerdem ist A. actinomycetemcomitans gelegentlich für 
Bakteriämie, Perikarditis, Septikämie, Arthritis und Synovitis verantwortlich (Henderson et 
al. 2003). 
Die Mundhöhle, vor allem die subgingivalen Stellen, dienen als ökologischer Lebensbereich 
und natürliches Reservoir für A. actinomycetemcomitans. Der Biofilm schafft eine spezifische 
ökologische Nische für parodontale Pathogene (Asikainen & Chen 1999). Das Bakterium 
kommt in dentaler Plaque, in parodontalen Taschen und in der bukkalen Mukosa der 
normalen Bevölkerung vor. Je nach geografischer Lokalisation kann 
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A. actinomycetemcomitans bei ungefähr 10 bis 40 % der parodontal gesunden Bevölkerung 
isoliert werden (Jardim Junior et al. 2006; Kononen et al. 2007; Zambon 1985). Das 
Bakterium ist Bestandteil der normalen Mundhöhlenflora (Kayser et al. 2005). 
Der Mikroorganismus kommt in höherer Zahl an Stellen mit Parodontitis vor, welche durch 
einen anhaltenden Knochenabbau, Verlust von Bindegewebe oder klinischem Attachment 
charakterisiert sind (Flores- de- Jacoby et al. 1996). A. actinomycetemcomitans wurde zu 75 
bis  100 % aus Läsionen von Patienten mit lokalisierter aggressiver Parodontitis (laP) isoliert 





Bis heute wurden sieben Serotypen von A. actinomycetemcomitans identifiziert (a, b, c, d, e, f, 
g) (Norskov-Lauritsen & Kilian 2006; Takada et al. 2010). 2010 isolierten Takada et al. einen 
neuen Serotyp, welcher als Serotyp g bezeichnet wurde (Takada et al. 2010). Die Serotypen 
sind durch Oberflächenantigene (Polysaccharide) charakterisiert (Flores- de- Jacoby et al. 
1996), welche als immundominante Antigene fungieren (Takada et al. 2010). Diese sind O-
Polysaccharide der Lipopolysaccharide (LPS). Die O-Polysaccharide der Serotypen b, c, e 
und f sind Produkt von homologen (strukturell identischen) Genclustern, welche zehn 
(Serotyp e) bzw. 16 (Serotyp b) Gene umfassen. Die Gencluster, welche die Synthese der 
Serotypen a und d kodieren, sind strukturell nicht verwandt mit denen von Serotyp b, c, e und 
f. Die Zusammensetzung der LPS von Serotyp d unterscheidet sich von den LPS von Serotyp 
a, b, c und e durch Tetrasaccharide anstatt Di- oder Trisaccharide als Bestandteil der O-
Polysaccharide (Lakio et al. 2003).  
Weniger als 10 % der Stämme sind mit serologischen Methoden nicht serotypisierbar (n.t.). 
Sie reagieren mit keinem der Serotyp-spezifischen Antiseren. Es wird vermutet, dass nicht-
serotypisierbare Isolate Varianten von Serotyp-Antigenen bekannter Serotypen sind (Paju et 
al. 1998). Sie beinhalten keine neuen Serotypen, ihnen fehlt allerdings die Expression der 
Serotyp-spezifischen Polysaccharid-Antigene (Kanasi et al. 2010).  
Individuen werden meist nur von einem Serotyp bzw. Genotyp besiedelt. Die Serotypen a bis 
c kamen in zahlreichen Studien häufiger als Serotyp d bis f vor (Chen et al. 2010; Gmür et al. 
1993; Kaplan et al. 2001; Kim et al. 2009; Saarela et al. 1992). Der am häufigsten isolierte 
Serotyp aus Probanden mit laP war Serotyp b. Es wird ein hohes parodontopathogenes 
Potential des Serotyp b vermutet (Dumitrescu et al. 2010; Kaplan et al. 2001; Zambon et al. 
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1983). Eine höhere Frequenz dieses Serotypen wurde ebenfalls in mit Parodontitis erkrankten 
finnischen Probanden gefunden (Asikainen et al. 1991). Serotyp b wurde sowohl in Patienten 
mit Parodontitis, als auch in solchen mit nicht-oralen Infektionen durch 
A. actinomycetemcomitans in einer größeren Häufigkeit gefunden, als in parodontal gesunden 
Individuen. Serotyp c wurde in parodontal gesunden Individuen häufiger gefunden (Asikainen 
et al. 1991; Dumitrescu et al. 2010; Henderson et al. 2003; Kaplan et al. 2001). Die Serotypen 
a und c kamen häufig bei erwachsenen Patienten mit chronischer Parodontitis (cP) vor 
(Listgarten et al. 1981; Saito et al. 1993). Serotyp e wurde sowohl in Probanden mit 
parodontaler Erkrankung, als auch in gesunden Individuen gefunden (Lakio et al. 2003).  
  
 
1.5 Parodontale Erkrankungen durch A. actinomycetemcomitans 
 
Parodontitis ist eine infektiöse, chronisch entzündliche Erkrankung, die zu einer Zerstörung 
des Zahnhalteapparates führt und mit Bindegewebs- und Alveolarknochendestruktion 
einhergeht (Gutierrez-Venegas et al. 2007; Morillo et al. 2004).  
Parodontale Erkrankungen sind häufig in der durchschnittlichen Bevölkerung. In Deutschland 
litten zur Mundgesundheitsstudie 2006 13,4 % der Jugendlichen unter 15 Jahren an moderater 
oder schwerer Parodontitis. Unter den 35- bis 44-Jährigen litten 73,2 % an moderater oder 
schwerer Parodontitis. 65- bis 74-Jährige Senioren wiesen in 87,8 % der Fälle eine moderate 
oder schwere Parodontitis auf (Micheelis & Schiffner 2006).   
Bakterien, besonders gram-negative Anaerobier, spielen die Hauptrolle in der Ätiologie 
parodontaler Erkrankungen (Frank 1980; Morillo et al. 2004). Sie bilden einen mikrobiellen 
Biofilm, welcher sich auf den dem Parodont benachbarten Zahnflächen ausbreitet. 
Destruktion der parodontalen Gewebe und Alveolarknochenverlust sind Ergebnisse der 
anhaltenden entzündlichen Reaktion des Wirtes auf die bakteriellen Stoffwechselprodukte 
(Meyer et al. 1997). 
A. actinomycetemcomitans spielt eine Rolle bei einigen Formen von parodontalen 
Erkrankungen (Slots 1982), ist eng verbunden mit der Destruktion des Parodonts (Schacher et 
al. 2007) und kommt an parodontal aktiv erkrankten Stellen signifikant gehäuft vor (Dzink et 
al. 1985). A. actinomycetemcomitans ist in 20 bis 75 % aller Fälle von cP beteiligt (Jardim 
Junior et al. 2006; Müller et al. 1997; Torrungruang et al. 2009; Wu et al. 2007; Zambon et 
al. 1983). Das Bakterium wird ebenfalls bei Fällen von aggressiver Parodontitis (aP) isoliert. 
Patienten mit dieser Form der Parodontitis weisen Antikörper im Exsudat der parodontalen 
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Tasche, sowie erhöhte Serumantikörper gegen A. actinomycetemcomitans auf (Rogers et al. 
2007; Slots & Listgarten 1988). Neutrophile Granulozyten haben eine verminderte Funktion 
bei aP. Es wird angenommen, dass ihre Funktion als Abwehrzellen geschwächt ist und 
schwere parodontale Erkrankungen folgen können (Genco & Cianciola 1977). 
A. actinomycetemcomitans ist in der Pathogenese der laP von Bedeutung (Clock et al. 2008; 
Diaz et al. 2006; Kraig et al. 1990; Mao & DiRienzo 2002; Schreiner et al. 2003; Tsai et al. 
1979). Hinweise auf Zusammenhänge zwischen A. actinomycetemcomitans und der 
generalisierten Form der aP sind dokumentiert (Bragd et al. 1987; Flores- de- Jacoby et al. 
1996). A. actinomycetemcomitans wird ebenfalls mit der Ätiologie der Parodontitis als 
Manifestation des Papillon-Lefèvre-Syndroms in Verbindung gebracht (Schacher et al. 2007). 
Das Papillon-Lefèvre-Syndrom ist mit einem schnellen progressiven Verlauf der Parodontitis 





Die Elimination von A. actinomycetemcomitans führt zu einer klinischen Verbesserung und in 
manchen Fällen zu einem Attachmentgewinn (Flores- de- Jacoby et al. 1996), sie verbessert 
die klinische Abwehrreaktion von aP-Patienten (Rogers et al. 2007). Das Überleben des 
Bakteriums in tieferen parodontalen Taschen oder im Bindegewebe der Gingiva führt zu einer 
weiteren parodontalen Zerstörung (Flores- de- Jacoby et al. 1996). Eine bedeutsame 
Eigenschaft von  A. actinomycetemcomitans ist die Fähigkeit des Bakteriums, parodontale 
Taschen nach Antibiotikatherapie und Parodontalchirurgie erneut zu besiedeln (Sreenivasan et 
al. 1993).  
Systemische Antibiotika werden in der Parodontitistherapie genutzt, um Bakterien in der 
subgingivalen Plaque zu unterdrücken. Sie bringen einen größeren klinischen Erfolg, 
insbesondere Taschentiefenreduktion und Attachmentlevel-Gewinn, als Scaling und Root 
Planing allein (Güntsch et al. 2008). Bei aP ist eine besondere Behandlung, unter 
gleichzeitiger Verabreichung eines entsprechenden Antibiotikums, erforderlich (Flores- de- 
Jacoby et al. 1996). Eine mikrobiologische Untersuchung vor Therapiebeginn wird empfohlen 
(Schacher et al. 2007). Ardila et al. stellten eine 100%-ige Sensitivität von A. 
actinomycetemcomitans auf Moxiflaxacin und Amoxicillin/Clavulansäure fest (Ardila et al. 
2010). Andere Studien zeigten ebenfalls positive Effekte bei der Behandlung mit 
Amoxicillin/Clavulansäure (Kulik et al. 2008; Walker & Karpinia 2002), Metronidazol und 
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Amoxicillin (Walker & Karpinia 2002) und Moxifloxacin (Güntsch et al. 2008). Eine positive 
Wirkung von Ofloxacin (Takahashi et al. 2007), Azithromycin, Ciprofloxacin, 
Chloramphenicol und Cephalosporinen konnte bestätigt werden (Hahn et al. 2001). 
Je nach geografischer Lage ist A. actinomycetemcomitans gegen Clindamycin, 
Phenoxymethylpenicillin (Kulik et al. 2008), Penicillin G, Ampicillin (Hahn et al. 2001) und 
Tetrazyklin (Fives-Taylor et al. 1999) resistent.  
  
 
1.7 Risikofaktor Rauchen 
 
Rauchen wird als Hauptrisikofaktor für Parodontitis angesehen. Raucher entwickeln etwa drei 
Mal häufiger eine Parodontitis und reagieren weniger positiv auf die Parodontitis-Therapie 
(Qandil et al. 1997; Teughels et al. 2005). Das Risiko eine Parodontitis zu entwickeln 
korreliert mit der Anzahl der gerauchten Zigaretten (Teughels et al. 2005). Rauchen 
beeinflusst die Immunantwort auf parodontopathogene Keime (Evans et al. 2000; Quinn et al. 
1996; Teughels et al. 2005; van der Velden et al. 2003). 
Zahlreiche Studien fanden keinen Einfluss des Raucherstatus auf die Prävalenz von 
parodontopathogenen Keimen (Apatzidou et al. 2005; Bostrom et al. 2001; Darby et al. 2000; 
Gomes et al. 2008; Natto et al. 2004; Preber et al. 1992; Stoltenberg et al. 1993), andere 
Studien konnten einen Einfluss finden (Shiloah et al. 2000; van der Velden et al. 2003; Van 
Winkelhoff et al. 2001; Zambon et al. 1996). 
Klinisch wird Rauchen mit erhöhten Taschentiefen, Zahnsteinablagerungen,  
Alveolarknochenverlust (Feldman et al. 1983; Qandil et al. 1997), erhöhtem Attachmentlevel 
und mehr Zahnverlust (Axelsson et al. 1998) in Verbindung gebracht. PD- und AL-Reduktion 
sind nach Therapie bei Rauchern geringer als bei Nichtrauchern (Ah et al. 1994; Apatzidou et 
al. 2005; Grossi et al. 1996; Haffajee et al. 1997; Kaldahl et al. 1996; Renvert et al. 1998; van 
der Velden et al. 2003; Van Winkelhoff et al. 2001). Raucher zeigten weniger gingivale 
Entzündungszeichen (Apatzidou et al. 2005). Renvert et al. fanden einen geringen Anstieg 
von A. actinomycetemcomitans sechs Monate nach Therapie, welcher vor allem bei Rauchern 
zu bemerken war (Renvert et al. 1998). Bei Kubota et al. wurde eine geringere Prävalenz von 
A. actinomycetemcomitans in Rauchern gefunden (Kubota et al. 2011). 
 
 
Einleitung  8   
 
 
1.8 Virulenzfaktoren  
 
Virulenzfaktoren sind pathogene Eigenschaften von Mikroorganismen, welche ihnen 
erlauben, eine spezielle Nische in ihrem Wirt zu besiedeln, das Immunsystem des Wirtes zu 
umgehen oder zu beeinflussen und einen Krankheitsprozess auszulösen (Fives-Taylor et al. 
1999). 
Es existiert eine genetische Variation unter den natürlichen Isolaten von 
A. actinomycetemcomitans und wahrscheinlich auch eine Variation in dem Virulenzpotential 
von Stämmen (Kaplan et al. 2002). 
 
 




Leukotoxin (LtxA) ist ein hitzelabiles, 115 kDa schweres und wasserlösliches Lipoprotein. Es 
tötet polymorphkernige Leukozyten (PMN), Makrophagen und zum Teil Lymphozyten 
(Baehni et al. 1981; Sanderink et al. 2004; Venketaraman et al. 2008), indem es zu Defekten 
in der Zellmembran führt (Zambon 1985). Das LtxA führt in vitro zur Lyse von menschlichen 
Erythrozyten (Venketaraman et al. 2008). 
A. actinomycetemcomitans besitzt genetisch determinierte Poren-bildende Protein-Toxine, 
welche zur Zytolysin-Familie der RTX (repeats in structural toxin) gehören (Burrows & Lo 
1992; Kraig et al. 1990). LtxA gehört zur RTX-Familie der Porine, perforiert die 
Zellmembran und bewirkt dadurch eine Veränderung der Zellwandpermeabilität. Das führt 
zur sofortigen osmotischen Lyse der betroffenen Zelle oder zur Eliminierung durch Apoptose. 
Das Leukotoxin schützt so das Bakterium gegen Phagozytose (Sanderink et al. 2004; 
Venketaraman et al. 2008). Es nutzt die Expression eines Leukozyten-Funktions-Antigens 
(LFA-1) für RTX-Zytolysine als Rezeptor (Kieba et al. 2007). 
Die Fähigkeit von A. actinomycetemcomitans, PMN des Menschen abzutöten, wurde erstmals 
im Jahre 1979 beschrieben (Baehni et al. 1979). Tsai  et al. isolierten kurz darauf das Toxin 
aus dem Bakterium und vermuteten eine mögliche Rolle in der Pathogenese von laP (Tsai et 
al. 1979). Die DNA-Sequenz des ltxA-Gens wurde von Kolodrubetz et al. und Lally et al. 
1989 unabhängig voneinander veröffentlicht (Kolodrubetz et al. 1989; Lally et al. 1989).  
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Das Leukotoxingen (ltx-Gen) befindet sich in einem Operon, welches aus vier Genen (ltxA, 
ltxB, ltxC, ltxD) besteht. Das ltxA-Gen codiert für das strukturelle Toxin (LtxA) (Hritz et al. 
1996; Lally et al. 1989; Lally et al. 1991). Das ltxB-Gen und ltxD-Gen kodieren für Proteine, 
die für den Transport des Toxins zur Oberfläche der Zelle und dessen Sekretion eine Rolle 
spielen. Das ltxC-Gen aktiviert nach der Translation das Toxin (Fives-Taylor et al. 1999; 
Lally et al. 1991). Crosby und Kachlany zeigten, dass das LtxB-Protein zusammen mit dem 
LtxD-Protein und einem dritten Protein (TdeA – „toxin and drug export“) für die Sekretion 
von LtxA erforderlich sind. TdeA ist ein TolC-like Protein, welches in der äußeren Membran 
Poren bildet (Crosby & Kachlany 2007). 
Die meisten Stämme von A. actinomycetemcomitans produzieren eine relativ geringe Menge 
des Toxins und werden als minimal-toxisch bezeichnet. Eine kleine Prozentzahl von Stämmen 
exprimiert eine deutlich größere Menge an Leukotoxin (Hritz et al. 1996). Brogan et al. 
analysierten die ltx-Promotoren eines hochtoxischen (JP2) Stammes und eines minimal-
toxischen Stammes von A. actinomycetemcomitans (Brogan et al. 1994). Die Nukleotid-
Sequenz des minimaltoxischen 652-Promotors gleicht der des JP2-Promotors, enthält 
allerdings einen Abschnitt von 530 bp, welchen JP2 nicht aufweist. Haubek et al. konnten 
diese 530 bp Deletion in der Promotor-Region des Leukotoxin-Gen Operons, welche eine 
signifikant erhöhte Leukotoxinaktivität (10 bis 20-fach) hervorruft, definieren (Haubek et al. 
1996). Patienten mit dieser Deletion litten an laP und die Stämme ließen sich alle dem 
Serotyp b zuordnen (Haubek et al. 1996). Kaplan et al. isolierten 2002 einen 
hochleukotoxischen Stamm aus einem parodontal gesunden Patienten (Kaplan et al. 2002).  
 
 
Cytolethal Distending Toxin 
 
Das sogenannte „Cytolethal Distending Toxin“ (CDT) begründet eine Familie von genetisch 
verwandten bakteriellen Protein-Toxinen, welche von einer Vielzahl von gram-negativen 
Pathogenen, die mit Schleimhautoberflächen assoziiert sind, wie Escherichia Coli, Shigella 
dysenteriae, Campylobacter jejuni, Haemophilus ducreyi und A. actinomycetemcomitans 
produziert werden (Tan et al. 2005). CDT hat immunsuppressive Eigenschaften (Tan et al. 
2002) und ist in der Lage, die B- und T-Zell-Funktion zu inhibieren (Shenker et al. 2005). Es 
verursacht das irreversible Blockieren empfindlicher eukaryotischer Zellen in der G0/G1 oder 
G2/M-Phase des Zellzyklus (Cao et al. 2005; Tan et al. 2002; Tan et al. 2005). Diese 
Blockierung ist begründet durch die Fähigkeit, als Lipid-Phosphatase zu wirken (Boesze-
Battaglia et al. 2009).  Betroffene Zellen schwellen über ihre normale Größe hinaus an, was 
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zum Zelltod führen kann (Tan et al. 2005). CDT inhibiert außerdem die Proliferation von 
Lymphozyten und Bindegewebszellen (Johansson et al. 2005) und kann morphologische 
Veränderungen hervorrufen (Lee et al. 2009). 
CDT besteht aus drei Untereinheiten (CdtA, CdtB, CdtC). Die drei Cdt-Proteine haben jeweils 
Molekularmassen von 18 bis 25 kDa (CdtA), 31 kDa (CdtB) und 21 kDa (CdtC) (Cao et al. 
2005). Die Aminosäuresequenzen der Proteine von den drei cdt-Genen von 
A. actinomycetemcomitans gleichen zu 20 bis 50 % denen von Escherichia coli, Shigella 
dysenteriae und Campylobacter jejuni und zu über 95 % denen von Haemophilus ducreyi. 
Alle Cdt-Proteine haben Signalpeptide (Akifusa et al. 2001). Nur CdtB kann allein den 
Zellzyklus hemmen. CdtA und CdtC weisen einzeln keine Aktivität auf, jedoch ist jede der 
zwei Untereinheiten in der Lage, die Wirksamkeit von CdtB zu erhöhen (Shenker et al. 2005). 
Die toxischen Untereinheiten sind in der Lage, untereinander zu interagieren, um ein aktives, 
dreiteiliges Holotoxin zu bilden, welches volle zelluläre Toxizität besitzt (Mao & DiRienzo 
2002; Tan et al. 2005).  CdtB ist die aktive Untereinheit des Cdt-Holotoxins (Tan et al. 2005). 
Die CdtB-Untereinheit hat DNase-Aktivität (Thelestam & Frisan 2004). Nachdem CdtB in die 
Zelle gelangt ist, wird es durch einen aktiven Prozess in den Zellkern transportiert. Dort 
verursacht CdtB durch seine DNase-Aktivität DNA-Schäden gefolgt von der Einleitung der 
Apoptose (Fine et al. 2006). Während CdtB in die Zelle eindringt, bleiben CdtA und CdtC an 
der Zelloberfläche zurück (Lee et al. 2009). Die CdtA-Untereinheit ist für die Verankerung 
des Holotoxins an der Zelloberfläche verantwortlich, die CdtC-Untereinheit wirkt zusammen 
mit der CdtB-Untereinheit an den zytotoxischen Aktivitäten des Holotoxins mit (Mao & 
DiRienzo 2002). Der Oberflächenrezeptor von Cdt wurde bis heute nicht identifiziert (Lee et 
al. 2009).  
Der cdt-Lokus von A. actinomycetemcomitans setzt sich aus dem cdtA-Gen, cdtB-Gen und 
cdtC-Gen zusammen, welche in einem Operon organisiert sind (Tan et al. 2005). Das cdt-
Operon wurde in einer unbeständigen Region des Chromosoms von A. 
actinomycetemcomitans Y4 gefunden. Es gibt deutliche Anzeichen, dass der cdt-Lokus in A. 
actinomycetemcomitans heterologer Herkunft ist (Fabris et al. 2002). Die Expression aller 
drei Gene ist für die maximale Cdt-Aktivität erforderlich (Mao & DiRienzo 2002; Mayer et 
al. 1999; Shenker et al. 2005; Tan et al. 2005). Cao et al. beschrieben Punktmutationen im 









A. actinomycetemcomitans bindet an speichelbedeckte Zahnoberflächen, Epithel, Kollagen 
und Fibronektin. Außerdem koaggregiert das Bakterium mit Fusobacterium nucleatum 
(Sanderink et al. 2004). Auf der Bakterienoberfläche von A. actinomycetemcomitans befinden 
sich Adhäsine (Fives-Taylor et al. 1999). Diese sind Proteine und vermitteln die Bindung von 
Bakterien an spezifische Rezeptoren auf epithelialen Zellen. Die Adhäsine sind auf den 
Fimbrien (extrazelluläre Membranvesikel) und auf den extrazellulären amorphen Substanzen 
angesiedelt (Sanderink et al. 2004). Elektronenmikroskopisch wurde gezeigt, dass die 
A. actinomycetemcomitans-Bakterienzellen auf ihrer Oberfläche lange, dicke Fibrillen zeigen, 
welche sich aus Bündeln dünner Fimbrien (Pili) zusammensetzen (Kachlany et al. 2001). 
Fimbrien sind lang, gebündelt und setzen sich aus einem 6,5 kDa Protein, dem fimbrial low-
molecular-weight protein (Flp1), zusammen. Dieses Protein ist glykosyliert (Henderson et al. 
2002). Es ist die bedeutendste Strukturkomponente der Fimbrien von 
A. actinomycetemcomitans (Kachlany et al. 2001). Andere Autoren bezeichneten das Protein 
als Fimbriae-assoziiertes Protein (Fap) (Ishihara et al. 1997; Wu et al. 2007). Inoue et al. 
veröffentlichten 1998, dass dieses Protein dem Flp1 gleich ist (Inoue et al. 1998). Das flp-1-
Gen kodiert für das Protein (Henderson et al. 2003). Bakterien mit Mutationen im flp-1-Gen 
können keine Fimbrien produzieren und somit nicht an Oberflächen haften (Kachlany et al. 
2001).  
Die Fimbrien interagieren mit und binden an spezielle Rezeptoren im Speichel, an den 
Zahnoberflächen, an extrazellulären Matrixproteinen und auf Epithelzellen (Fives-Taylor et 
al. 1999). Frische klinische Isolate sind in der Lage, fest an eine Auswahl von Oberflächen zu 
haften, um einen zähen Biofilm auszubilden. Diese Eigenschaft ist wichtig für die Besiedlung 
von Zahnoberflächen durch A. actinomycetemcomitans (Kachlany et al. 2001). Die 
Untersuchung der Adhäsion von A. actinomycetemcomitans führte zur Entdeckung eines 
Genclusters, bezeichnet als tad (tight adherence) (Henderson et al. 2002). Der tad-Gen-Lokus 
besteht aus 14 Genen (flp-1, flp-2, tadV, rcpCAB, tadZABCDEFG) (Schreiner et al. 2003; 
Tomich et al. 2007). Der tadABCDEFG- Gen-Cluster konnte auch in Genomen einer Vielzahl 
anderer Bakterien, einschließlich Yersinia pestis, Pasteurella multocida und Haemophilus 
ducreyi, gefunden werden (Henderson et al. 2003). Das flp-1-Gen von 
A. actinomycetemcomitans ist oberhalb des tadABCDEFG-Lokus lokalisiert (Kachlany et al. 
2001). Die Gene des tad-Lokus werden für die nicht-spezifische Adhäsion von Bakterien an 
Oberflächen, für die Phänotypisierung der Morphologie von rauen Kolonien und für die 
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Produktion von Typ IVb Flp-Pili benötigt. 13 der tad-Gen-Produkte sind beteiligt, lediglich 
flp-2 nicht (Clock et al. 2008).  
Mutanten mit Insertionen in einem der sieben Gene des Clusters tadABCDEFG sind nicht 
mehr in der Lage an Oberflächen zu haften oder sich aneinander zu binden. Sie haben 
ebenfalls keine Fimbrien oder Fibrillen (Henderson et al. 2002). Das flp-1-Gen weist eine 
starke Expression in mit Fimbrien versehenen A. actinomycetemcomitans-Stämmen auf, 
weniger jedoch in Stämmen ohne Fimbrien (Wu et al. 2007). 
 
 
1.8.2 Weitere Virulenzfaktoren 
 
Fc-bindende Proteine oder Rezeptoren befinden sich auf der äußeren Membran von vielen 
Stämmen von A. actinomycetemcomitans (Fives-Taylor et al. 1999). Sie binden die Fc-
Anteile von Immunglobulin G (IgG) und stehen somit im Wettbewerb mit Fc-Rezeptoren auf 
der PMN-Oberfläche. Folge ist die erhebliche Reduktion der Opsonierung und Phagozytose 
durch PMN (Sanderink et al. 2004). A. actinomycetemcomitans produziert ebenfalls 
Substanzen, welche die DNA-, RNA- und Proteinsynthese in aktivierten T-Zellen (Fives-
Taylor et al. 1999) und die Synthese von Immunglobulinen durch B-Lymphozyten inhibieren 
(Sanderink et al. 2004). 
Chemotaxis ist eine durch ausgeschüttete Botenstoffe (Chemokine) ausgelöste Anlockung von 
Phagozyten und anderen Zellen des Immunsystems zum Ort der Entzündungsreaktion (Fives-
Taylor et al. 1999). A. actinomycetemcomitans sezerniert ein niedermolekulares Produkt, das  
die Chemotaxis von PMN hemmt (Fives-Taylor et al. 1999). Dadurch verhindert das 
Bakterium sein Abtöten durch PMN (Sanderink et al. 2004).  
A. actinomycetemcomitans produziert zur Knochenresorption Lipopolysaccharide 
(Endotoxine). Diese verursachen die Freisetzung von Kalzium aus fetalen Röhrenknochen 
(Fives-Taylor et al. 1999) und können außerdem das Überleben des Bakteriums durch 
Abtöten von Makrophagen steigern (Slots & Genco 1984). Außerdem besitzt 
A. actinomycetemcomitans Chaperone, z.B. GroEL. Dieses agiert direkt mit den Osteoklasten 
(Fives-Taylor et al. 1999). Das CPA (capsular-like polysaccharide antigen) ist ebenfalls ein 
potenter Mediator der Knochenresorption, welcher von A. actinomycetemcomitans freigesetzt 
wird. Er stimuliert einerseits Osteoklasten und löst andererseits bei den Osteoblasten die 
Apoptose aus (Sanderink et al. 2004). 
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Es ist bekannt, dass viele Bakterien in vitro in die Wirtszellen eindringen können (Henderson 
et al. 2002). Die meisten Bakterien treten in einer Vakuole in die Zelle ein. 
A. actinomycetemcomitans entweicht der Vakuole, repliziert sich im Zytoplasma und breitet 
sich von Zelle zu Zelle aus (Meyer et al. 1997). Das Bakterium ist durch Invasine 
(Oberflächenproteine) in der Lage, das Gingivaepithel zu penetrieren (Fives-Taylor et al. 
1999). Der bakterielle  Invasionsprozess von A. actinomycetemcomitans  beinhaltet das 
Anheften des Bakteriums an die Wirtszelle mit einer Initiation von Signalen, die Bindung an 
einen Rezeptor, Eintritt in die Vakuole, Ausströmen aus der Vakuole, schnelle Multiplikation, 
intrazelluläre Ausbreitung,  Austreten aus der Zelle und der Verbreitung von Zelle zu Zelle 
(Fives-Taylor et al. 1999).  
Actinobacillin ist ein von A. actinomycetemcomitans produziertes Bacteriocin, das gegen 
Streptococcus sanguinis, Streptococcus uberis und Actinomyces viscosus aktiv ist. Es führt 
durch Erhöhung der Zellwandpermeabilität von Bakterien zu Schäden an DNA, RNA und 
Makromolekülen (Fives-Taylor et al. 1999). A. actinomycetemcomitans wird somit ein 
Selektionsvorteil gewährt (Sanderink et al. 2004). 
 
 
1.9 Aufgabenstellung/Ziel der Studie 
 
Aktuelle Daten zum Vorkommen von A. actinomycetemcomitans-Stämmen in Deutschland 
und deren Virulenzfaktoren sind kaum vorhanden. 
Ziel der Studie soll die Charakterisierung von klinischen A. actinomycetemcomitans-Isolaten 
aus der subgingivalen Plaque von Parodontitispatienten in Deutschland sein. 
Die Isolate sollen auf das Vorkommen der Gene für die Virulenzfaktoren Leukotoxin, 
Cytolethal Distending Toxin und Fimbriae-assoziiertes Protein untersucht werden. Ebenfalls 
soll eine Serotypisierung vorgenommen werden. 
Außerdem soll die Verteilung des ltx-Gens, der drei cdt-Gene und des flp1-Gens in den vier in 
die Studie eingeschlossenen Städten Deutschlands (Leipzig, Jena, Hamburg, Frankfurt/Main) 
analysiert werden.  
Des Weiteren sollen die Zusammenhänge zwischen dem Vorkommen der Virulenzfaktoren 
untereineinander, zu klinischen Messwerten, dem Serotypen, der ethnischen Herkunft, der 
klinischen Diagnose, dem Raucherstatus und dem Geschlecht untersucht werden. 
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2 Material und Methoden 
  
In der vorliegenden Arbeit wurden insgesamt 99 subgingivale Plaqueproben, die positiv auf 
Aggregatibacter actinomycetemcomitans getestet worden waren, untersucht. Diese wurden an 
der Universität Leipzig (36 Proben), Universität Jena (27 Proben), Universität Hamburg 
(18 Proben) sowie Universität Frankfurt/Main (18 Proben) entnommen. Im Labor der 
Abteilung für Orale Mikrobiologie des Institutes für Medizinische Mikrobiologie der 
Universität Jena wurden die Proben molekularbiologisch untersucht.  
In die Studie wurden Patienten, welche an moderater oder schwerer aggressiver bzw. 
chronischer Parodontitis erkrankt waren und in den letzten sechs Monaten keine 
Parodontitistherapie mit oder ohne Antibiotikagabe erhalten haben, eingeschlossen.  
Der Promovend entnahm in Zusammenarbeit mit den Mitarbeitern der Poliklinik für 
Konservierende Zahnheilkunde und Parodontologie die Proben im Friedrich-Louis-Hesse-
Zentrum für Zahn-, Mund- und Kieferheilkunde und Orale Medizin des Universitätsklinikums 
Leipzig, dokumentierte die klinischen Daten dieser Patienten und untersuchte die 36 positiven 
Proben molekularbiologisch. Die klinischen und molekularbiologischen Werte der Patienten 
der anderen drei Städte wurden dem Promovenden von den jeweiligen Universitätskliniken 
zur Verfügung gestellt.  
 
 
2.1 Erfasste klinische Werte der Patienten   
 
Sondierungstiefe (PD) 
Ist der Abstand vom Gingivalsaum bis zum Taschenboden in mm. Die Messung erfolgte im 
gesamten Gebiss mit einer Parodontal-Sonde (PCP-UNC 15, Hu Friedy, Leimen, Germany) 
an sechs Stellen pro Zahn (mesiobukkal, bukkal, distobukkal, mesiooral, oral, distooral) und 
wurde an den vier Entnahmestellen der Plaqueproben gesondert erfasst.  
 
Attachmentlevel (AL)  
Er beschreibt den Abstand von der Schmelz-Zement-Grenze bis zum Taschenboden in mm. 
Die Messung erfolgte im gesamten Gebiss mit einer Parodontal-Sonde (PCP-UNC 15, Hu 
Friedy, Leimen, Germany) an sechs Stellen pro Zahn (mesiobukkal, bukkal, distobukkal, 
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mesiooral, oral, distooral). Die Messungen an den vier Entnahmestellen der Plaqueproben 
wurden gesondert erfasst.  
Zusätzlich wurden folgende Daten der Patienten erfragt: Geschlecht, ethnische Herkunft der 
Eltern, Alter und Raucherstatus (Raucher, Nichtraucher, ehemaliger Raucher und Pack-
Years). Die ethnische Herkunft der Probanden richtet sich lediglich nach der Herkunft der 
Eltern.   
Die Einteilung der Patienten nach klinischer Diagnose in aP bzw. cP erfolgte nach Armitage 
(Armitage 1999).  
Die cP ist eine Entzündung der Gingiva und des angrenzenden Zahnhalteapparates. Sie ist 
charakterisiert durch einen klinischen Attachmentverlust bedingt durch eine Zerstörung des 
parodontalen Ligaments und Verlust des angrenzenden Stützknochens (The American 
Academy of Periodontology 2000b; The American Academy of Periodontology 2000c). Die 
cP ist die am häufigsten vorkommende destruktive parodontale Erkrankung im 
Erwachsenenalter, kann jedoch in jedem Lebensalter entstehen (The American Academy of 
Periodontology 2000c). Sie wird nach Schweregrad, je nach klinischem AL, in leichte (1 bis 
2mm), moderate (3 bis 4 mm) und schwere (≥ 5 mm) cP unterteilt. Außerdem wird die cP 
weiter nach ihrer Ausbreitung in lokalisiert (≤ 30 % aller Zahnseiten betroffen) und 
generalisiert (> 30 % aller Zahnseiten betroffen) eingeteilt (Armitage 1999). Radiologisch 
können Anzeichen von Knochenverlust bestehen. Eine erhöhte Zahnbeweglichkeit kann 
klinisch diagnostiziert werden (The American Academy of Periodontology 2000c). Die 
Destruktion steht mit lokalen Reizfaktoren in Zusammenhang. Subgingivaler Zahnstein ist 
häufig vorhanden. Die cP hat eine vorwiegend langsame Progression; Aktivitätsschübe 
können allerdings vorkommen. Diese Form der Parodontitis ist durch ein Vorliegen von 
unterschiedlichen Mikroorganismen gekennzeichnet (Armitage 2004). Ein Patient kann 
gleichzeitig Stellen mit gesundem Parodont, leichter, moderater oder schwerer Destruktion 
aufweisen (The American Academy of Periodontology 2000b; The American Academy of 
Periodontology 2000c). Die cP kann verändert werden durch oder assoziiert sein mit 
systemischen Erkrankungen (z.B. Diabetes mellitus) oder anderen Faktoren, wie z.B. Rauchen 
von Zigaretten oder emotionaler Stress (Armitage 2004). 
Die aP umfasst verschiedene Formen der Parodontitis. Sie betrifft häufig Patienten, die 
ansonsten in den meisten Fällen klinisch gesund sind. Sie scheint eine familiäre Häufung und 
eine rasch fortschreitende Gewebedestruktion zu zeigen (The American Academy of 
Periodontology 2000a). Einige sekundäre Merkmale der aP kommen häufig, aber nicht 
immer, vor. Dazu zählen das Missverhältnis zwischen bakteriellen Ablagerungen und dem 
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Ausmaß der Gewebedestruktion, erhöhte Zahlen von A. actionomycetemcomiatans und 
Porphyromonas gingivalis, eine anormale Phagozytenfunktion, ein hyperresponsiver 
Makrophagenphänotyp mit erhöhter PGE2 und IL-1ß und die mögliche selbstlimitierende 
Progression des Attachment- und Knochenverlustes (Armitage 2004). Auch die aP wird nach 
ihrer Ausbreitung in lokalisiert (≤ 30 % aller Zahnseiten betroffen) und generalisiert (> 30 % 
aller Zahnseiten betroffen) und nach Schweregrad, je nach klinischem AL, in leichte (1 bis 2 
mm), moderate (3 bis 4 mm) und schwere (≥ 5 mm) aP unterteilt (Armitage 1999). 
Die laP beginnt normalerweise während der Pubertät mit Befall der ersten Molaren und der 
Inzisiven. Es zeigt sich ein lokalisierter approximaler AL an mindestens zwei bleibenden 
Zähnen, von denen einer ein erster Molar ist und nicht mehr als zwei Zähne betroffen sind, 
die kein erster Molar oder Inzisivus sind. Die Erkrankung ist häufig mit dem Vorkommen von 
A. actinomycetemcomitans und anormaler Funktion der neutrophilen Granulozyten assoziiert 
und zeigt oft markante Serumantikörpertiter gegen nachgewiesene bakterielle Agenzien 
(Armitage 2004; The American Academy of Periodontology 2000a). 
Die generalisierte aP kommt häufig bei Patienten vor, die jünger als 30 Jahre alt sind; die 
Patienten können aber auch älter sein. Es zeigt sich ein generalisierter approximaler Befall mit 
AL an mindestens drei Zähnen außer den ersten Molaren und den Inzisiven. Der 
Attachmentverlust zeigt einen deutlichen episodenhaften Verlauf. Die Erkrankung ist häufig 
mit dem Vorkommen der parodontopathogenen Bakterien A. actinomycetemcomitans und 
Porphyromonas gingivalis assoziiert und zeigt Abnormitäten in der Funktion der neutrophilen 
Granulozyten. Ein schwacher Serumantikörpertiter gegen nachgewiesene bakterielle 
Agenzien ist oft festzustellen (Armitage 2004; The American Academy of Periodontology 
2000a).  





Die untersuchten A. actinomycetemcomitans-Proben entstammten von 99 Patienten der 
Universitätskliniken Leipzig, Jena, Hamburg und Frankfurt/Main. Die Probenentnahme 
erfolgte mit sterilen endodontischen Papierspitzen (Roeko GmbH, Langenau, Germany) der 
Größe ISO 30 von der Stelle jedes Quadranten mit dem jeweils höchsten PD. Die 
supragingivale Plaque wurde belassen. An den Entnahmestellen erfolgte eine relative 
Trockenlegung mit Watterollen. Die Papierspitzen wurden in der parodontalen Tasche für 
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10 s belassen. Die Proben der vier Entnahmestellen wurden in einem Eppendorf-
Reaktionsgefäß (1,5 ml, Eppendorf AG, Hamburg, Germany) gepoolt und bei -20 °C bis zur 
Auswertung gelagert. Die molekularbiologische Untersuchung erfolgte in der Abteilung für 








Sterile Papierspitzen, ISO 30   Roeko GmbH, Langenau, Germany 
Pipetten 10 - 1000 µl    Eppendorf AG, Hamburg, Germany 
Pipettenspitzen 10 - 1000 µl    Eppendorf AG, Hamburg, Germany 
Reaktionsgefäß 0,2 ml; 0,5 ml;  
1,5 ml; 2,0 ml     Eppendorf AG, Hamburg, Germany 
 
 
2.3.2 Reagenzien und Lösungen 
 
Taq DNA-Polymerase LC (recombinant)  
1 U/µl, 500 U mit den Zusätzen: 
Puffer TaqBuf. + KCl, 25 mM MgCl2 Fermentas GmbH, St. Leon-Rot, Germany 
2 mM (each) dNTP Mix, 1 ml  Fermentas GmbH, St. Leon-Rot, Germany 
Sybr®Green I nucleic acid gel stain   
10,000 × concentrate in DMSO, 500 µl Fermentas GmbH, St. Leon-Rot, Germany 
 
Agarose Serva for DNA electrophoresis   
research grade (Serva 11404)  Serva electrophoresis GmbH, Heidelberg, 
Germany 
TBE Puffer (Serva 42557)   Serva electrophoresis GmbH, Heidelberg, 
      Germany 
DNA-Marker, 2000 bp   Serva electrophoresis GmbH, Heidelberg, 
      Germany 
 





1. A. actinomycetemcomitans ATCC 33384 (Serotyp c) 
2. A. actinomycetemcomitans DSM 11123 (Y4) (Serotyp b) 
3. A. actinomycetemcomitans JP2 (Serotyp b, Deletion Leukotoxingen)   
4. A. actinomycetemcomitans Serotyp a (B30) 
5. A. actinomycetemcomitans Serotyp e (B8) 
6. A. actinomycetemcomitans Serotyp d (KL8) 
7. A. actinomycetemcomitans Serotyp f (B72) 




2.3.4 Verwendete Primer 
 
In den Polymerase-Kettenreaktionen (PCR, polymerase chain reaction) wurden die folgenden 
Primer für die Nachweise der entsprechenden Gene verwendet:  
F: Primer für Plus-Strang 
R: Primer für Negativ-Strang 
 
A. actinomycetemcomitans (Tran & Rudney 1999) 
A. actinomycetemcomitans-F: 5' ATT GGG GTT TAG CCC TGG TG 3' 
A. actinomycetemcomitans-R: 5' ACG TCA TCC CCA CCT TCC TC 3' 
 
Ltx einschließlich hoch toxischer Klon (Haubek et al. 2002) 
Hltx-F: 5' TTT CTC CAT ATT AAA TCT CCT TGT 3' 
Hltx-R: 5' CAG ATC AAA ACC TGA TAA CAG TAT T 3' 
 
Cytoletal Distending Toxin (Fabris et al. 2002) 
cdtA-F: 5' GGT TTA GTG GCT TGT 3' 
cdtA-R: 5' CAC GTA ATG GTT CTG TT 3' 
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cdtB-F: 5' GGT TTT CTG TAC GAT GT 3' 
cdtB-R: 5' GGA TGT AAT TTG TGA GCG T 3' 
 
cdtC-F: 5' GAC TTT GAC GAG TCA TGC A 3' 
cdtC-R: 5' CCT GAT TTC TCC CCA 3' 
 
Fimbriae-assoziiertes Protein (Kaplan et al. 2003) 
flp-1-F: 5' CAA ACT CAA GGA TTC TTG 3' 





SerotypA-F: 5' GGA CAA AGT GGT GTT GTT TGG 3' 
SerotypA-R: 5' GCA AGC CAA CTT CTA CAC AATG 3' 
 
(Kaplan et al. 2001) 
SerotypB-F: 5' GGA GCT GGA TTT GAT GGA GA 3' 
SerotypB-R: 5' CAA CAG CTA GCA CCT CGT CA 3' 
 
SerotypC-F: 5' GGA TTT GAT CCT GAA CTT ACG G 3' 
SerotypC-R: 5' TAT CCC CCA CAG CAA GAA CT  3' 
 
AB041266 
SerotypD-F: 5' TCC CAG AGG TTG GTT ATT TTT 3' 
SerotypD-R: 5' TTC TTT CCC AAA AAC CAA GTT TA 3' 
 
AB0300332 
SerotypE-F: 5' CCT TCG ACC AAA CGG TAA AA 3' 
SerotypE-R: 5' TTA AAA TAG CGT GCG TGA GC 3' 
 
 




SerotypF-F: 5' TTG ATT TTG CAG AGG TCA ATG 3' 
SerotypF-R: 5' TGG CAG AGA GTT TTC ACT TGC 3'  
 
 




Die DNA aus den subgingivalen Plaqueproben wurde mittels des Genomic Mini 
Aufreinigungskit (A&A Biotechology, Gdynia, Polen) extrahiert.  
In jedes Reaktionsgefäß (1,5 ml, Eppendorf AG, Hamburg, Germany) wurde 100 µl Tris-
Puffer pipettiert, jeweils für 30 s auf dem Vortex Genie 2 (Scientific Industries, New York, 
USA) gemischt und anschließend kurz abzentrifugiert (Centrifuge 5415 R, Eppendorf AG, 
Hamburg, Germany). Danach wurden in jedes Reaktionsgefäß 200 µl Total Lysispuffer und 
20 µl Proteinase K zugegeben und 20 s auf dem Vortex gemischt. Im Anschluss folgte eine 
20-minütige Inkubation bei 37 °C (Thermomixer compact, Eppendorf AG, Hamburg, 
Germany) und anschließend eine Inkubation bei 70 °C für 5 min. Im folgenden wurden die 
Reaktionsgefäße 2 min bei 14000 U/min zentrifugiert. Danach wurde für jede Probe jeweils 
ein Filter-Tube in ein 2 ml Gefäß eingesetzt und die entsprechende Probe in das obere 
Reservoir pipettiert. Anschließend folgte ein Zentrifugationsschritt für 1 min bei 14000 
U/min. Der Durchlauf konnte verworfen und das Filter-Tube jeweils wieder in das bereits 
verwendete Auffanggefäß eingesetzt werden. 500 µl Waschpuffer wurden in das obere 
Reservoir pipettiert und wiederum eine Minute bei 14000 U/min zentrifugiert. Das 
Auffanggefäß wurde verworfen und die Filter-Tubes in neue 2 ml Gefäße eingesetzt. Es 
wurden 400 µl Waschpuffer zupipettiert und die Proben 2 min bei 14000 U/min zentrifugiert. 
Die Auffanggefäße wurden erneut verworfen und die Filter-Tubes in 1,5 ml-Eppendorfbecher 
gesetzt. 100 µl Tris Puffer, zuvor auf 75 °C erhitzt, wurde den Proben zugegeben. Diese 
wurden bei Raumtemperatur 5 min inkubiert und anschließend 1 min bei 14000 U/min 
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2.4.2 Bestimmung des Vorkommens von A. actinomycetemcomitans durch Real-Time PCR  
 
Die Real-Time PCR bietet die Möglichkeit der Quantifizierung der in einer Probe enthaltenen 
DNA durch den Einsatz fluoreszenzmarkierter, spezies- oder lokusspezifischer Primer und 
Sonden. In dieser Studie wurde die Real-Time PCR zur Speziesbestimmung verwendet.  
Die PCR-Amplifikation wurde in dem Rotor-Gene 2000 (Corbett Research, Syndney, 
Australia) mit einem Reaktions-Volumen von 25 µl bestehend aus 2,5 µl DNA, und 22,5 µl 
Mastermix aus 2,5 µl 10 × PCR-Puffer; 2,75 mM MgCl2; 0,2 mM Nukleotide; 0,5 µM Primer; 
10-4 Sybr®Green und 1,5 U Taq-Polymerase (Fermentas Life Science, St. Leon-Rot, 
Germany) durchgeführt. Negative und positive Kontrollen wurden in jede Probenreihe 
eingefügt. Positive Kontrolle war die DNA eines jeweiligen A. actinomycetemcomitans-
Referenzstammes , Negativkontrolle war destilliertes H2O. Der Ablauf der Real-Time PCR ist 
in Tabelle 1 dargestellt. 
Die Quantifizierung der DNA erfolgt mithilfe von Fluoreszenz-Messungen während eines 
PCR-Zyklus. Das ist möglich, weil die messbare Zunahme an Fluoreszenz proportional zur 
Menge der entstehenden PCR-Produkte ist. Mit dem Verfahren sind sowohl relative als auch 
absolute DNA-Mengenbestimmungen möglich (Herrmann & Saternus 2008).  
Die Sybr®-Green Real-Time PCR beruht auf der Eigenschaft des Sybr®-Green, explizit an 
doppelsträngige DNA zu binden und dabei ein Fluoreszenzsignal zu emittieren. Da Sybr®- 
Green an alle doppelsträngigen Moleküle bindet, kann es hierbei zu unspezifischen Signalen 
aufgrund von Primerdimeren oder unspezifischen PCR-Produkten kommen (Ganten & 
Ruckpaul 2003). Die Spezifität des Produktes wurde nach abgeschlossener PCR mittels einer 
Schmelzkurvenanalyse geprüft. Außerdem erfolgte die Überprüfung des PCR-Produktes im 
Agarosegel auf Größe und Reinheit (nur eine Bande amplifiziert). 
 
Tabelle 1: Ablauf der Real-Time PCR 
 
Zeiten Temperatur  (°C) Zyklenanzahl 
300 sec 94 1 
20 sec 94 40 
20 sec 58 
25 sec 72 
240 sec 72 1 
60 sec 50 1 
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2.4.3 Identifizierung der Gene für die Virulenzfaktoren und Serotypisierung der 
A. actinomycetemcomitans-Proben mittels PCR und Agarosegelelektrophorese 
 
Die 99 A. actinomycetemcomitans-positiven DNA-Proben wurden mittels PCR-Verfahren 
unter Zuhilfenahme entsprechender Primer einer Serotyp-Analyse und einer Analyse auf die 
Gene für die Virulenzfaktoren Leukotoxin, Cytolethal Distending Toxin (CdtA, CdtB. CdtC) 
und Fimbriae-assoziiertes Protein unterzogen. 
Für jede PCR wurde ein Mastermix mit den entsprechenden Primern hergestellt (siehe Tabelle 
2). 
 





Bei Raumtemperatur aufgetaut wurden jeweils 2 µl DNA zu den 18 µl Mastermix pro Probe 
zugefügt. Die PCR erfolgte dann mit einem Gesamtvolumen von 20 µl.  
Die 0,2 ml Eppendorf-Gefäße mit jeweils 18 µl Mastermix und 2 µl DNA der jeweiligen 
Probe wurden in den Eppendorf Mastercycler Gradient (Eppendorf AG, Hamburg, Germany) 







Puffer TaqBuf. 2 µl/Probe 
MgCl2 2 µl/Probe 
dNTP 2 µl/Probe 
Primer f 1 µl/Probe 
Primer r 1 µl/Probe 
Taq-Polymerase 1 µl/Probe 
Destilliertes Wasser 9 µl/Probe 
 18 µl/Probe + 2 µl DNA 




Tabelle 3: Ablauf PCR für Virulenz-Gene 
 













3 min 94 1 2 min 94 1 3 min 94 1 
15 sec 94 35 30 sec 94 40 15 sec 94 35 
30 sec 50 25 sec 60 30 sec 50 
30 sec 72 45 sec 72 30 sec 72 
2 min 72 1 1 min 72 1 2 min 72 1 
∞ 4  ∞ 4  ∞ 4  
 
 
Tabelle 4: Ablauf PCR für Serotypisierung 
 













3 min 94 1 3 min 94 1 3 min 94 1 
15 sec 94 35 15 sec 94 35 15 sec 94 30 
30 sec 58 30 sec 54 15 sec 60 
30 sec 72 30 sec 72 30 sec 72 
2 min 72 1 2 min 72 1 5 min 72 1 
∞ 4  ∞ 4  ∞ 4  
 
 
Während des Programm-Durchlaufs im Mastercycler wurde der DNA-Doppelstrang auf  94 
°C erhitzt und dadurch denaturiert. Durch Abkühlung auf  50 bis 60 °C konnten die Primer an 
die DNA binden. Die DNA-Polymerase synthetisierte nun von diesen Primern aus die 
komplementären Stränge zur DNA in Richtung 5’-Ende. Durch mehrmalige Wiederholung 
der einzelnen Schritte erhielt man eine hohe Vervielfältigungsrate (Horn et al. 2003).  
Die vollautomatischen PCR-Geräte durchlaufen meist 30 bis 40 Zyklen, wodurch man 
theoretisch auf eine Vervielfachung des Ausgangsmaterials um den Faktor 230 bis 240 kommt 
(Horn et al. 2003).    
 
Zur Darstellung der PCR-Produkte erfolgte die Herstellung eines Agarosegels. Dazu wurden 
1,25 g Agarose und 75 ml TBE-Puffer vermischt (2%iges Gel) und in der Mikrowelle gelöst. 
Zur Visualisierung wurde 1 µl Sybr®-Green-Lösung hinzugefügt. Handwarm abgekühlt 
konnte das Gemisch in eine Elektrophorese-Kammer gefüllt und je nach Platzbedarf einer 
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oder mehrere Kämme eingesetzt
Probe und 3 µl Orange-G als Laufkontrolle in die entsprechenden Kammern des Gels 
gegeben. Bei 100 V in einem Bad aus 
im Gel entsprechend ihres Molekulargewichts innerhalb von 30 min
wandern schneller, große langsamer 
















Die Amplifikate der erhaltenen PCR-Produkte wurden im 2%
visualisiert. Die Abbildung wurde zur besseren Darstellung invertiert.
Spur1: negativ, Spur2: positiv, Spur3: positiv, Spur4: negativ, Spur5:
Spur9: negativ, Spur10: positiv, Spur11:
SERVA DNA Standard pBR328 Mix, Spur16: positiv, Spur17: positiv, Spur18: negativ, Spur19:
Spur21: positiv, Spur22: positiv, Spur23: posi
Negativkontrolle (H2O), Spur29: DNA-Marker SERVA DNA Standard pBR328 Mix
 
 
2.5 Statistische Auswertung der Daten
 
Die statistische Datenanalyse erfolgte mit SPSS für 
IL, USA).   
Für die statistische Analyse der Kreuztabellen wurde der Chi
Waren Anteile der Kreuztabelle <
statistische Analyse von Median
unabhängige Parameter untersucht.
Abbildung 1: Identifizierung des Serotyps a mittels Agarosegelelektrophorese
 
 
 werden. In das festgewordene Gel wurde
1 × TBE-Puffer erfolgte die Auftrennung 
. Kleine DNA





-igen Agarosegel aufgetrennt und nachfolge
 
 negativ, Spur6: positiv, Spur7: positiv, Spur8: positiv, 
 positiv, Spur12: positiv, Spur13: negativ, Spur14: negativ, Spur15: DNA





 5, so wurde der Fisher-Exakt-Test angefordert
werten wurde mit dem Mann-Whitney
 Dabei wurden p-Werte ≤ 0,05 als statistisch signifikant 
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angesehen. Verglichen wurden das Vorkommen/Nichtvorkommen der Gene für die 
Virulenzfaktoren untereinander und der Bezug zu PD und AL im gesamten Gebiss bzw. an 
den vier Entnahmestellen, zum Serotyp, zur ethnischen Herkunft, zur klinischen Diagnose, 
zum Raucherstatus und zum Geschlecht der Probanden.  
Diese Untersuchungen wurden für jede Stadt einzeln sowie für Deutschland (die vier in die 
Studie einbezogen Städte gemeinsam) durchgeführt. 
  
 







3.1.1 Charakterisierung der Probanden 
 
Probanden der Studie waren 99 Patienten aus vier Städten Deutschlands mit einem 
Durchschnittsalter von 45,7 ± 14,95 Jahre. 99 Patientenproben wurden in die Studie 
einbezogen und weiterführend molekularbiologisch untersucht. An der Universität Leipzig 
entnahm der Promovend 36 A. actinomycetemcomitans-positive Proben. An der Universität 
Jena wurden 27 Proben positiv auf das Bakterium getestet. An der Universität Frankfurt/Main 
und Hamburg wurden jeweils 18 Patientenproben in die Studie einbezogen. Tabelle 5 
veranschaulicht die demografischen Daten der Patienten. 
 




Leipzig Jena Hamburg Frank-
furt/ 
Main 
Ort n (%)  99 (100) 36 (36,4) 27 (27,3) 18 (18,2) 18 (18,2) 
Herkunft  
n (%) 
Deutschland 76 (76,8) 36 (100) 27 (100) 10 (55,6) 3 (16,7) 
Ausland 23 (23,2) 0 (0) 0 (0) 8 (44,4) 15 (83,3) 
Alter  
(Jahre) 
Mittelwert 45,7±15 51,5±13,6 45,1±13,0 48,3±12,3 32,4±15,2 
Median 47 49,0 43,0 47,5 33,5 
Range 7-80 25-78 27-69 27-80 7-63 
Geschlecht 
n (%) 
männlich 44 (44,4) 14 (38,9) 10 (37) 10 (55,6) 10 (55,6) 




Nichtraucher 73 (73,7) 18 (50) 25 (92,6) 14 (77,8) 16 (88,9) 
Raucher 16 (16,2) 10 (27,8) 2 (7,4) 4 (22,2) 0 (0) 
Ehemalige 
Raucher 
10 (10,1) 8 (22,2) 0 (0) 0 (0) 2 (11,1) 
 
 
76 der 99 Patienten aus vier Städten Deutschlands haben deutschstämmige Eltern. 23,2 % der 
Patienten haben Eltern, deren ethnische Herkunft nicht in Deutschland liegt.  
In Leipzig und Jena stammten jeweils 100 % der Probanden aus Deutschland. In Hamburg 
hatten acht Patienten (44,4 %) Eltern aus dem Ausland, in Frankfurt überwiegt die Zahl der 
ausländisch-stämmigen Patienten mit 15 (83,3 %). 
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55 (55,6 %) der 99 Patienten sind weiblichen Geschlechts. 44 (44,4 %) der Patienten sind 
männlich. 
73,7 % der Probanden waren Nichtraucher. Lediglich 16 der 99 Patienten waren Raucher, 
wobei zehn aus Leipzig stammten.  
 
 




Tabelle 6 zeigt die Verteilung der Serotypen in Deutschland und in den vier Städten einzeln. 
 
Tabelle 6: Serotypisierung der Proben 
 Deutschland Leipzig Jena Hamburg Frankfurt/
Main 
Serotyp n (%) 99 (100) 36 (100) 27 (100) 18 (100) 18 (100) 
a    n (%) 25 (25,3) 16 (44,4) 3 (11,1) 6 (33,3) 0 (0) 
b    n (%) 22 (22,2) 3 (8,3) 7 (25,9) 5 (27,8) 7 (38,9) 
c    n (%) 21 (21,2) 3 (8,3) 6 (22,2) 4 (22,2) 8 (44,4) 
d    n (%) 7 (7,1) 7 (19,4) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e    n (%) 7 (7,1) 2 (5,6) 4 (14,8) 0 (0) 1 (5,6) 
f    n (%) 10 (10,1) 2 (5,6) 5 (18,5) 1 (5,6) 2 (11,1) 
n.t.  n (%) 7 (7,1) 3 (8,3) 2 (7,4) 2 (11,1) 0 (0) 
 
 
In Deutschland waren Serotyp a (25,3 %), Serotyp b (22,2 %) und Serotyp c (21,2 %) am 
häufigsten vertreten. Serotyp d kam lediglich in Leipzig vor. Insgesamt konnten sieben der 99 
Proben nicht serotypisiert werden.  
 
 
Häufigkeiten Vorkommen der Gene für Virulenzfaktoren 
 
Die 99 subgingivalen Proben wurden molekularbiologisch auf Vorkommen der Gene für die 
Virulenzfaktoren Leukotoxin, Cytolethal Distending Toxin und Fimbriae-assoziiertes Protein 
untersucht. Tabelle 7 veranschaulicht die Verteilung der Gene. 
 
 




Tabelle 7: Vorkommen der Gene für die Virulenzfaktoren 
 
 
Das ltx-Gen mit einer 530 bp Deletion in der Promotorregion wurde in zwei Proben aus 
Frankfurt/Main nachgewiesen. Alle 99 Proben waren positiv für das ltx-Gen. 
Ein Nachweis der drei cdt-Gene konnte lediglich bei 46,5 % der Probanden aus Deutschland 
erbracht werden, wobei Hamburg mit 88,9 % die meisten Proben mit drei cdt-Genen aufwies. 
Das flp-1-Gen wurde in 92,9 % der 99 Proben identifiziert. Lediglich in Frankfurt/Main 
wiesen alle 18 Proben dieses Gen auf.  
 
 
3.2 Zusammenhänge der Virulenzfaktoren untereinander 
 
3.2.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und anderen Virulenzfaktoren 
 
Tabelle 8 veranschaulicht die Beziehungen zwischen Vorkommen des ltx-Gens mit oder ohne 
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 ltx-Gen  Total 
 
 ohne Deletion 530 bp Deletion 
cdtA-Gen 
n (%) 
Nein 29 (29,3) 0 (0) 29 (29,3) 
Ja 68 (68,7) 2 (2) 70 (70,7) 
Total 97 (98) 2 (2) 99 (100) 
p = 1,000    
cdtB-Gen 
n (%) 
Nein 47 (47,5) 0 (0) 47 (47,5) 
Ja 50 (50,5) 2 (2) 52 (52,5) 
Total 97 (98) 2 (2) 99 (100) 
p = 0,496    
cdtC-Gen 
n (%) 
Nein 7 (7,1) 0 (0) 7 (7,1) 
Ja 90 (90,9) 2 (2) 92 (92,9) 
Total 97 (98) 2 (2) 99 (100) 
p = 1,000    
drei cdt-Gene 
n (%) 
< drei cdt-Gene 53 (53,4) 0 (0) 53 (53,5) 
= drei cdt-Gene 44 (44,4) 2 (2) 46 (46,5) 
Total 97 (98) 2 (2) 99 (100) 
p = 0,213    
flp-1-Gen 
n (%) 
Nein 7 (7,1) 0 (0) 7 (7,1) 
Ja 90 (90,9) 2 (2) 92 (92,9) 
Total 97 (98) 2 (2) 99 (100) 
p = 1,000    
 
 
Die Ergebnisse des Fischer-Exakt-Testes bei Untersuchung des ltx-Gens in Deutschland 
zeigten für jede geprüfte Variable (cdtA-Gen, cdtB-Gen, cdtC-Gen, drei cdt-Gene, flp-1-Gen) 
keine Signifikanz (p≥0,05). Die beiden Probanden mit ltx-Gen mit Deletion wiesen ebenfalls 
die drei cdt-Gene und das flp-1-Gen auf (p = 0,213, p = 1,000). Diese beiden Proben 
stammten aus Frankfurt/Main. 
In Leipzig, Jena und Hamburg sind die Ergebnisse in Bezug auf das ltx-Gen nicht signifikant 
(p = 1,000), da in diesen Städten keiner der Probanden das ltx-Gen mit Deletion in der DNA 
seiner A. actinomycetemcomitans-Stämme aufwies. In Frankfurt/Main zeigten die Ergebnisse 
des Fischer-Exakt-Tests keine Signifikanz in Hinblick auf das ltx-Gen. Die beiden Probanden 
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3.2.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und anderen Virulenzfaktoren 
 
Tabelle 9 stellt die Beziehungen zwischen Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtA-Gens in 
Deutschland in Bezug auf das cdtB-Gen, das cdtC-Gen und das flp-1-Gen dar.  
 




 cdtA-Gen Total 
 
 Nein Ja 
cdtB-Gen  
n (%) 
Nein 23 (23,2) 24 (24,24) 47 (47,5) 
Ja 6 (6,1) 46 (46,5) 52 (52,5) 
Total 29 (29,3) 70 (70,7) 99 (100) 
p ≤ 0,001    
cdtC-Gen   
n (%) 
Nein 6 (6,1) 1 (1,01) 7 (7,1) 
Ja 23 (23,2) 69 (69,7) 92 (92,9) 
Total 29 (29,3) 70 (70,7) 99 (100) 
p = 0,002    
flp-1-Gen 
n (%) 
Nein 4 (4,0) 3 (3,0) 7 (7,1) 
Ja 25 (25,3) 67 (67,7) 92 (92,9) 
Total 29 (29,3) 70 (70,7) 99 (100) 
p = 0,189    
 
 
Wie in Tabelle 9 veranschaulicht, zeigte das Ergebnis des Chi-Quadrant-Testes einen 
signifikanten Unterschied im Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtA-Gens bei Vorkommen 
bzw. Nichtvorkommen des cdtB-Gens in Deutschland (p ≤ 0,001). 46 der 52 Patienten mit 
cdtA-Gen in der DNA von A. actinomycetemcomitans aus den isolierten Plaqueproben wiesen 
ebenfalls das cdtB-Gen auf. 23 der 47 Proben ohne cdtA-Gen hatten ebenfalls kein cdtB-Gen. 
In Jena (p = 0,424), Hamburg (p = 0,111) und Frankfurt/Main (p = 0,533) zeigte der Fischer-
Exakt-Test keine Signifikanz. 
In Deutschland ist das Vorkommen des cdtC-Gen in Abhängigkeit vom Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtA-Gen signifikant verschieden (p = 0,002). 69 der 92 Probanden mit 
cdtA-Gen besaßen ebenfalls das cdtC-Gen in der DNA der isolierten 
A. actinomycetemcomitans-Stämme. Sechs der sieben Patienten ohne cdtC-Gen hatten auch 
kein cdtA-Gen.  
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Der Fischer-Exakt-Test war in Leipzig (p = 1,000), Hamburg (p = 0,111) und Frankfurt/Main 
(p = 1,000) nicht signifikant. 
Das Ergebnis des Fischer-Exakt-Testes für das Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtA-
Gens bei Nachweis bzw. Nicht-Nachweis des flp-1-Gens in Deutschland war nicht signifikant 
(p = 0,189). 
 
Tabelle 10 zeigt das Vorkommen des cdtA-Gens in Abhängigkeit vom cdtB-Gen in Leipzig. 
 




 cdtA-Gen Total 
 
 nein ja 
cdtB-Gen 
n (%) 
nein 13 (36,1) 13 (36,1) 26 (72,2) 
ja 0 (0) 10 (27,8) 10 (27,8) 
Total 13 (36,1) 23 (63,9) 36 (100) 
p = 0,006    
 
 
Das Ergebnis des Fischer-Exakt-Testes ist in Leipzig signifikant (p = 0,006). Die 10 Proben 
mit cdtB-Gen hatten ebenfalls das cdtA-Gen in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-
Stämme.  
 
In Tabelle 11 ist die Abhängigkeit des cdtA-Gens vom Vorkommen/Nichtvorkommen des 
cdtC-Gens in Jena erkennbar. 
 




 cdtA-Gen Total 
 
 nein ja 
cdtC-Gen n (%) nein 5 (18,5) 0 (0) 5 (18,5) 
ja 5 (18,5) 17 (63) 22 81,5) 
Total 10 (37) 17 (63) 27 (100) 
p = 0,003    
 
 
Es ist ein signifikanter Unterschied im Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtA-Gens im 
Bezug auf das Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtC-Gens erkennbar (p = 0,003). Alle 17 
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Patienten mit cdtA-Gen hatten ebenfalls das cdtC-Gen in der DNA der isolierten 
A. actinomycetemcomitans-Stämme. 
 
Tabelle 12 zeigt die Verteilung des cdtA-Gens in Bezug auf das flp-1-Gen in den vier 
deutschen Städten einzeln. 
 




cdtA-Gen Total  cdtA-Gen Total 




Nein 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) flp-1-
Gen 
n (%) 























p = 0,288 p = 0,041 
Hamburg Frankfurt/Main 
 
cdtA-Gen Total  cdtA-Gen Total 




Nein 1 (5,6) 0(0) 1 (5,6) flp-1-
Gen 
n (%) 
Nein 0 (0) 0(0) 0(0) 
















p = 0,111 p = 1,000 
 
 
In Jena war das Ergebnis des Fischer-Exakt-Tests signifikant (p = 0,041). Bei Betrachtung der 
Tabelle 12 wird ersichtlich, dass in Jena alle 17 Patienten mit cdtA-Gen auch das flp-1-Gen in 
sich trugen. Die drei Patienten ohne flp-1-Gen besaßen ebenfalls kein cdtA-Gen.  
Werden die vier Städte einzeln betrachtet, so bestand in keiner Stadt ein signifikanter 
Unterschied zwischen Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtA-Gens und des flp-1-Gens 










3.2.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und anderen Virulenzfaktoren 
 
Tabelle 13 zeigt das Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtB-Gens in Abhängigkeit vom 
cdtC-Gen bzw. dem flp-1-Gen in Deutschland. 
 




 cdtB-Gen Total 
 
 Nein Ja 
cdtC-Gen 
n (%) 
Nein 5 (5,1) 2 (2,0) 7 (7,1) 
Ja 42 (42,4) 50 (50,5) 92 (92,9) 
Total 47 (47,5) 52 (52,5) 99 (100) 
p = 0,252    
flp-1-Gen n (%)  Nein 6 (6,1) 1 (1,01) 7 (7,1) 
Ja 41 (41,4) 51 (51,5) 92 (92,9) 
Total 47 (47,5) 52 (52,5) 99 (100) 
p = 0,051    
 
 
Mit p = 0,252 war das Ergebnis des Fischer-Exakt-Testes in Bezug auf das Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtB-Gens und des cdtC-Gens in Deutschland nicht signifikant. Auch in 
den Städten einzeln betrachtet fand sich bei dieser Untersuchung keine Signifikanz (Leipzig  
p = 1,000; Jena p = 1,000; Hamburg p = 0,056; Frankfurt/Main p = 0,278).  
Das Ergebnis der Untersuchung des Vorkommens/Nichtvorkommens des cdtB-Gens bei 
Nachweis bzw. Nicht-Nachweis des flp-1-Gens in Deutschland war signifikant (p = 0,051). 51 
der 52 Patienten mit cdtB-Gen hatten ebenfalls das flp-1-Gen. Bei 6 der 7 Patienten ohne flp-
1-Gen war auch das cdtB-Gen nicht nachzuweisen.  
In Leipzig (p = 0,545), Jena (p = 1,000), Hamburg (p = 0,056) und Frankfurt (p = 1,000) 
waren die Ergebnisse des Fischer-Exakt-Tests in Bezug auf Vorkommen/Nichtvorkommen 
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3.2.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und anderen Virulenzfaktoren 
 
Die Tabelle 14 stellt die Kreuztabelle von cdtC-Gen und flp-1-Gen in Deutschland dar.  
 




 cdtC-Gen  Total 
 
 Nein Ja 
flp-1-Gen  
 (%) 
Nein 4 (4,0) 3 (3,0) 7 (7,1) 
Ja 3 (3,0) 89 (89,9) 92 (92,9) 
Total 7 (7,1) 92 (92,9) 99 (100) 
p ≤ 0,001    
 
 
Das Ergebnis des Fischer-Exakt-Tests bei Untersuchung des Vorkommens bzw. 
Nichtvorkommens des cdtC-Gens bei Vorkommen/Nichtvorkommen des flp-1-Gens war in 
Deutschland signifikant (p ≤ 0,001). 89 der 92 Patienten mit cdtC-Gen in der 
A. actinomycetemcomitans-DNA der isolierten Plaqueprobe besaßen ebenfalls das flp-1-Gen. 
Vier der sieben Probanden ohne cdtC-Gen hatten auch kein flp-1-Gen in ihrer 
A. actinomycetemcomitans-DNA. 
 
Die Tabelle 15 zeigt diesen Zusammenhang in Jena. 
 




 cdtC-Gen Total 
 
 nein ja 
flp-1-Gen n (%) Nein 3 (11,1) 0 (0) 3 (11,1) 
Ja 2 (7,4) 22 (81,5) 24 (88,9) 
Total 5 (18,5) 22 (81,5) 27 (100) 
p = 0,003    
 
 
Das Ergebnis des Fischer-Exakt-Tests in Jena war ebenfalls signifikant (p = 0,003). Alle 
Patienten mit cdtC-Gen hatten ferner das flp-1-Gen.  
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In Leipzig besaßen alle Probanden das cdtC-Gen (p = 1,000). In Frankfurt/Main besaßen alle 




3.2.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und anderen Virulenzfaktoren 
 
Die Tabelle 16 stellt die Beziehung zwischen der Anzahl der cdt-Gene bei 
Vorkommen/Nichtvorkommen des flp-1-Gens bzw. des ltx-Gens mit oder ohne Deletion in 
der Promotorregion in Deutschland dar. 
 




 cdt-Gene (%) Total 
 
 < drei Gene = drei Gene 
flp-1-Gen  
n (%) 
Nein 7 (7,1) 0 (0) 7 (7,1) 
Ja 46 (46,5) 46 (46,5) 92 (92,9) 
Total 53 (53,5) 46 (46,5) 99 (100) 
p = 0,014    
ltx-Gen n (%) Ja 53 (53,5) 44 (44,4) 97 (98,0) 
530 bp Deletion 0 (0) 2 (2,0) 2 (2,0) 
Total 53 (53,5) 46 (46,5) 99 (100) 
p = 0,213    
 
 
Die Tabelle 16 zeigt, dass in Deutschland alle sieben Patienten ohne flp-1-Gen auch weniger 
als drei cdt-Gene in der DNA der isolierten A. actinomycetemcomitans-Stämme aufwiesen. 
Bei Patienten mit flp-1-Gen hatten jeweils 46 Patienten weniger als drei cdt-Gene und 46 
Patienten besaßen drei cdt-Gene (p = 0,014).  
Der Fischer-Exakt-Test der Untersuchung dieses Zusammenhangs ist in keiner der Städte 
einzeln signifikant (Leipzig p = 0,545; Jena p = 0,529; Hamburg p = 0,111; Frankfurt/Main p 
= 1,000). 
Es ist darüber hinaus auch zu erkennen, dass die beiden Patienten aus Frankfurt/Main mit 
Deletion im ltx-Gen auch drei cdt-Gene in der DNA ihrer isolierten A. 
actinomycetemcomitans-Stämme vorwiesen (p = 0,213). 
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3.3 Zusammenhänge zwischen Virulenzfaktoren und der Sondierungstiefe an vier 
Entnahmestellen 
 
3.3.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und der Sondierungstiefe an vier Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 2 präsentiert PD an den vier Entnahmestellen in Abhängigkeit vom 
Vorkommen des ltx-Gens mit oder ohne Deletion in Deutschland.  
 
 
Abbildung 2: ltx-Gen mit/ohne Deletion und PD an vier Entnahmestellen 
 
PD war bei Vorkommen des ltx-Gens mit Deletion signifikant höher als bei Vorkommen des 
ltx-Gens ohne Deletion (p = 0,005). Beim Vorkommen des ltx-Gens ohne Deletion war PD 
6,0 ± 2,0 mm. Beim Vorkommen der 530 bp Deletion war PD 10,8 ± 1,1 mm. Patienten mit 
530 bp Deletion im ltx-Gen zeigten signifikant höhere PD-Werte an den vier Entnahmestellen 
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Abbildung 3 zeigt PD an den vier Entnahmestellen bei dem ltx-Gen mit und ohne 530 bp 
Deletion in Frankfurt/Main. 
 
 
Abbildung 3: ltx-Gen mit/ohne Deletion und PD an vier Entnahmestellen in 
Frankfurt/Main 
 
PD an vier Entnahmestellen unterschied sich ebenfalls signifikant in Frankfurt/Main (p = 
0,035). Allerdings kamen in den restlichen deutschen Städten keine Patienten mit der Deletion 
im ltx-Gen vor (p = 1,000). Auch in Frankfurt/Main zeigten Probanden mit ltx-Gen mit 
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3.3.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und der Sondierungstiefe an vier Entnahmestellen 
 
Abbildung 4 stellt PD an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen/Nichtvorkommen des 
cdtA-Gens in Deutschland dar. 
 
 
Abbildung 4: cdtA-Gen und PD an vier Entnahmestellen 
 
PD an den vier Entnahmestellen bei Patienten mit cdtA-Gen war 6,1 ± 2,1 mm. Bei Patienten 
ohne cdtA-Gen war PD 6,2 ± 1,9 mm. Abbildung 4 stellt dies grafisch dar. Mit p = 0,922 ist 
ersichtlich, dass sich die Sondierungstiefe an den vier Entnahmestellen bei 
Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtA-Gens nicht signifikant unterschied. 
Bei Betrachtung der drei Städte Hamburg, Jena und Frankfurt/Main einzeln war ebenfalls 
kein signifikanter Unterschied zwischen den Sondierungstiefen an den vier Entnahmestellen 
bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtA-Gens festzustellen (p = 0,392; p = 0,940; 
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Abbildung 5 bildet den signifikanten Unterschied in den PD-Werten an vier Entnahmestellen 
bei nachgewiesenem bzw. nicht nachgewiesenem cdtA-Gen in Leipzig ab (p = 0,034). 
 
 
Abbildung 5: cdtA-Gen und PD an vier Entnahmestellen in Leipzig 
 
In Leipzig war PD an den vier Entnahmestellen bei Patienten mit cdtA-Gen 6,7 ± 1,5 mm, bei 
Patienten ohne cdtA-Gen war sie 5,8 ± 1,5 mm. Patienten mit cdtA-Gen zeigten somit 
signifikant höhere PD-Werte an den vier Entnahmestellen als Probanden ohne Nachweis diese 
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3.3.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und der Sondierungstiefe an vier Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 6 veranschaulicht, dass in Deutschland PD an den vier Entnahmestellen bei 




Abbildung 6: cdtB-Gen und PD an vier Entnahmestellen 
 
PD an den vier Entnahmstellen bei Patienten mit cdtB-Gen in der DNA ihrer A. 
actinomycetemcomitans-Stämme war 5,8 ± 2,3 mm. Bei Patienten ohne dieses Gen war sie 
6,5 ± 1,8 mm. Diese eng beieinander liegenden Werte zeigen, dass es keinen signifikanten 
Unterschied (p = 0,104) in PD an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtB-Gens gab. Abbildung 6 veranschaulicht dies grafisch.  
Werden die vier Städte einzeln betrachtet, so gab es ebenfalls keinen signifikanten 
Unterschied in den PD-Werten an den vier Entnahmestellen bei Patienten mit oder ohne cdtB-
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3.3.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und der Sondierungstiefe an vier Entnahmestellen 
 
Abbildung 7 zeigt PD an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen 




Abbildung 7: cdtC-Gen und PD an vier Entnahmestellen 
 
PD an vier Entnahmestellen war bei Nichtvorkommen des cdtC-Gens mit p = 0,464 nicht 
signifikant höher als bei Vorkommen dieses Gens (siehe Abbildung 7). PD bei Patienten mit 
cdtC-Gen war 6,1 ± 2,0 mm. Bei Patienten ohne dieses Gen war PD 6,7 ± 2,5 mm. 
In den vier Städten einzeln betrachtet war PD an den vier Entnahmestellen in Bezug auf das 
Vorkommen des cdtC-Gens ebenfalls nicht signifikant höher oder niedriger (Leipzig p = 
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3.3.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und der Sondierungstiefe an vier 
Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 8 veranschaulicht PD an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen der drei cdt-Gene in Deutschland. 
 
 
Abbildung 8: drei cdt-Gene und PD an vier Entnahmestellen 
 
Bei Patienten mit Vorkommen aller drei cdt-Gene war, wie aus der Abbildung 8 ersichtlich 
wird, PD 5,7 ± 2,3 mm. Bei Patienten mit weniger als drei cdt-Genen war sie 6,5 ± 1,8 mm. 
PD war bei Vorkommen von weniger als drei cdt-Genen signifikant höher als bei einem 
Nachweis von drei cdt-Genen in der DNA der A. actinomycetemcomitans-Stämme (p = 
0,044). 
Betrachtet man die vier Städte einzeln, so war in keiner der Städte PD bei Vorkommen von 
weniger als drei cdt-Genen signifikant höher oder niedriger (Leipzig p = 0,323; Jena p = 
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3.3.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und der Sondierungstiefe an vier Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 9 stellt PD an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des flp-1-Gens in Deutschland dar. 
 
 
Abbildung 9: flp-1-Gen und PD an vier Entnahmestellen 
 
PD an vier Entnahmestellen war bei nicht nachgewiesenem flp-1-Gen nicht signifikant höher 
als bei Patienten mit flp-1-Gen (p = 0,388). Bei Patienten mit flp-1-Gen war PD 4Stellen 
6,1 ± 2,1 mm. Bei Patienten ohne dieses Gen war PD 4Stellen 6,4 ± 1,8 mm.  
Bei Betrachtung der vier Städte einzeln war PD an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen 
des flp-1-Gens ebenfalls nicht signifikant höher oder niedriger als bei Nichtvorkommen des 
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3.4 Zusammenhänge zwischen Virulenzfaktoren und der Sondierungstiefe im 
gesamten Gebiss 
 
3.4.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und der Sondierungstiefe im gesamten Gebiss 
 
In Deutschland war PD im gesamten Gebiss bezogen auf das ltx-Gen mit oder ohne 530 bp 
Deletion nicht signifikant höher oder niedriger (p = 0,186). 
In Leipzig, Jena und Hamburg wiesen alle Probanden das ltx-Gen ohne Deletion auf (p = 
1,000). In Frankfurt/Main war PD im gesamten Gebiss bei Vorkommen des ltx-Gens mit 
Deletion in der Promotorregion ebenfalls nicht signifikant höher oder niedriger (p = 0,092). 
 
 
3.4.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und der Sondierungstiefe im gesamten Gebiss 
 
In Deutschland unterschied sich PD im gesamten Gebiss nicht signifikant bei 
Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtA-Gens (p = 0,403). 
Es konnte ebenfalls in Leipzig (p = 0,933), Jena (p = 0,920), Hamburg (p = 0,209) und 
Frankfurt/Main (p = 0,203) kein signifikanter Unterschied zwischen PD im gesamten Gebiss 
bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtA-Gens gefunden werden. 
 
 
3.4.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und der Sondierungstiefe im gesamten Gebiss 
 
PD im gesamten Gebiss war bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-Gens in der 
DNA der isolierten A. actinomycetemcomitans-Stämme in Deutschland nicht signifikant 
verschieden (p = 0,470). 
Auch in Leipzig (p = 0,446), Jena (p = 0,696), Hamburg (p = 0,222) und Frankfurt/Main (p = 
0,961) war bei PD im gesamten Gebiss in Hinblick auf das Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des Gens kein signifikanter Unterschied nachweisbar. 
 
 
3.4.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und der Sondierungstiefe im gesamten Gebiss 
 
PD im gesamten Gebiss war in Deutschland bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des 
cdtC-Gens nicht signifikant verschieden (p = 0,331). 
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Auch in Leipzig (p = 1,000), Jena (p = 0,851), Hamburg (p = 0,222) und Frankfurt/Main (p = 




3.4.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und der Sondierungstiefe im gesamten 
Gebiss 
 
In Deutschland war PD im gesamten Gebiss bei Vorkommen von weniger als drei cdt-Genen 
nicht signifikant höher oder niedriger als bei Vorkommen der drei Gene (p = 0,300). 
In Leipzig (p = 0,446), Jena (p = 0,237), Hamburg (p = 0,209) und Frankfurt/Main (p = 0,556) 
war PD im gesamten Gebiss bei Vorkommen von weniger als drei oder drei cdt-Genen 
ebenfalls nicht signifikant verschieden. 
 
 
3.4.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und der Sondierungstiefe im gesamten Gebiss 
 
PD im gesamten Gebiss unterschied sich in Deutschland bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des flp-1-Gens nicht signifikant (p = 0,777). 
Auch in Leipzig (p = 0,890), Jena (p = 0,877), Hamburg (p = 0,222) und Frankfurt/Main (p = 
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3.5 Zusammenhänge zwischen Virulenzfaktoren und dem Attachmentlevel an den vier 
Entnahmestellen 
 
3.5.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und dem Attachmentlevel an den vier 
Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 10 zeigt AL an vier Entnahmestellen bei Vorkommen des ltx-Gens mit oder 
ohne 530 bp Deletion in der Promotorregion. 
 
 
Abbildung 10: ltx-Gen mit/ohne Deletion und AL an vier Entnahmestellen 
 
Mit einer Signifikanz von p = 0,066 bestand kein signifikanter Unterschied zwischen dem AL 
an vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen der 530 bp Deletion im ltx-
Gen. AL an vier Entnahmestellen betrug bei Vorkommen des ltx-Gens ohne Deletion 
6,4 ± 2,2 mm. Bei Auftreten der 530 bp Deletion im ltx-Gen betrug AL an vier 
Entnahmestellen 9,6 ± 1,6 mm. 
In Frankfurt/Main ist AL an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen des ltx-Gens mit oder 
ohne Deletion ebenfalls nicht signifikant verschieden (p = 0,091). In Leipzig, Jena und 
Hamburg zeigt keiner der Probanden das ltx-Gen mit 530 bp Deletion in der Promotorregion 
(p = 1,000). 
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3.5.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und dem Attachmentlevel an den vier 
Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 11 veranschaulicht den AL an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtA-Gens. 
 
 
Abbildung 11: cdtA-Gen und AL an vier Entnahmestellen 
 
Der AL an vier Entnahmestellen bei Patienten mit cdtA-Gen war 6,4 ± 2,3 mm. Bei Patienten 
die dieses Gen nicht aufwiesen war AL 6,5 ± 2,1 mm. Mit p = 0,975 wurde dargestellt, dass 
es keinen signifikanten Unterschied zwischen dem AL an vier Entnahmestellen bei 
Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtA-Gens gab.  
Der AL an vier Entnahmestellen war in Jena (p = 0,724), Hamburg (p = 0,327) und 
Frankfurt/Main (p = 0,750) in Hinblick auf den Nachweis des cdtA-Gens ebenfalls nicht 
signifikant verschieden. 
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In Leipzig war, wie in Abbildung 12 illustriert, ein signifikanter Unterschied zwischen AL an 




Abbildung 12: cdtA-Gen und AL an vier Entnahmestellen in Leipzig 
 
In Leipzig war der AL an den vier Entnahmstellen bei nachgewiesenem cdtA-Gen signifikant 
höher als bei Patienten ohne dieses Gen (p = 0,049). Die Patienten mit cdtA-Gen hatten einen 
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3.5.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und dem Attachmentlevel an den vier 
Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 13 veranschaulicht den AL an vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtB-Gens in Deutschland. 
 
 
Abbildung 13: cdtB-Gen und AL an vier Entnahmestellen 
 
Der AL bei Patienten mit cdtB-Gen in der DNA ihrer isolierten A. actinomycetemcomitans-
Stämme war 6,1 ± 2,4 mm. Bei Patienten ohne dieses Gen betrug der AL 6,8 ± 2,1 mm. Es 
konnte kein signifikanter Unterschied zwischen dem AL an den vier Entnahmestellen bei 
Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-Gens nachgewiesen werden (p = 0,116). 
In Leipzig (p = 0,323), Jena (p = 0,961), Hamburg (p = 0,222) und Frankfurt/Main (p = 0,882) 
war der AL an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-
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3.5.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und dem Attachmentlevel an den vier 
Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 14 zeigt den AL an vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. 




Abbildung 14 cdtC-Gen und AL an vier Entnahmestellen 
 
Der AL war bei Patienten mit cdtC-Gen nicht signifikant niedriger als bei Probanden ohne 
cdtC-Gen (p = 0,172). Bei Patienten mit cdtC-Gen war AL 6,3 ± 2,2 mm. Bei Patienten ohne 
cdtC-Gen war der AL an vier Entnahmestellen 7,7 ± 3,0 mm.  
In Leipzig (p = 1,000), Jena (p = 0,754), Hamburg (p = 0,222) und Frankfurt/Main (p = 0,111) 
war AL an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtC-Gens 
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3.5.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und dem Attachmentlevel an den vier 
Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 15 demonstriert den AL an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen von 
weniger als drei oder drei cdt-Genen in Deutschland. 
 
 
Abbildung 15: drei cdt-Gene und AL an vier Entnahmestellen 
 
Bei Patienten mit drei cdt-Genen betrug der AL 6,0 ± 2,4 mm. Bei Proben ohne Nachweis 
aller drei cdt-Gene zeigten die Patienten einen AL von 6,8 ± 2,1 mm. Der AL war bei 
Patienten mit weniger als drei cdt-Genen nicht signifikant höher als bei Probanden mit drei 
cdt-Genen (p = 0,065). 
In Leipzig (p = 0,323), Jena (p = 0,757), Hamburg (p = 0,327) und Frankfurt/Main (p = 0,618) 
war AL an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen von weniger als drei oder drei cdt-
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3.5.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und dem Attachmentlevel an den vier 
Entnahmestellen 
 
Die Abbildung 16 zeigt den AL an den vier Entnahmestellen bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des flp-1-Gens in Deutschland. 
 
 
Abbildung 16: flp-1-Gen und AL an vier Entnahmestellen 
 
Der AL an vier Entnahmestellen war bei Nichtvorkommen des flp-1-Gens nicht signifikant 
höher als bei Vorkommen dieses Gens (p = 0,282). Patienten mit flp-1-Gen zeigten einen AL 
von 6,4 ± 2,3 mm. Bei Patienten ohne flp-1-Gen war AL 7,1 ± 2,0 mm. 
Der AL an vier Entnahmestellen war in den Städten einzeln untersucht bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des flp-1-Gens ebenfalls nicht signifikant verschieden (Leipzig p = 0,318; 





Ergebnisse  53   
 
 
3.6 Zusammenhang zwischen Virulenzfaktoren und dem Attachmentlevel im 
gesamten Gebiss 
 
3.6.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und dem Attachmentlevel im gesamten Gebiss 
 
Es zeigte sich in Deutschland kein signifikanter Unterschied zwischen dem AL im gesamten 
Gebiss bei dem Vorkommen des ltx-Gens mit bzw. ohne 530 bp Deletion (p = 0,592). In 
Frankfurt/Main bestand ebenfalls kein signifikanter Unterschied (p = 0,888). In den übrigen 
Städten (Leipzig, Jena und Hamburg) sind keine Proben mit ltx-Gen mit Deletion in der 
Promotorregion entnommen worden (p = 1,000). 
 
 
3.6.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und dem Attachmentlevel im gesamten Gebiss 
 
Der AL im gesamten Gebiss unterschied sich in Deutschland nicht signifikant zwischen 
Probanden mit oder ohne cdtA-Gen (p = 0,248). 
Dies war ferner in Leipzig (p = 0,649), Jena (p = 0,880), Hamburg (p = 0,078) und 
Frankfurt/Main (p = 0,339) der Fall. 
 
 
3.6.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und dem Attachmentlevel im gesamten Gebiss 
 
In Deutschland war der AL bei Patienten mit oder ohne cdtB-Gen nicht signifikant 
verschieden (p = 0,837).  
In Leipzig (p = 0,323), Jena (p = 0,526), Hamburg (p = 0,222) und Frankfurt/Main (p = 0,349) 
konnte auch kein signifikanter Unterschied gefunden werden. 
 
 
3.6.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und dem Attachmentlevel im gesamten Gebiss 
 
Der AL im gesamten Gebiss in Deutschland unterschied sich nicht signifikant bei 
Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtC-Gens (p = 0,352).  
In Leipzig (p = 1,000), Jena (p = 0,851), Hamburg (p = 0,222) und Frankfurt/Main (p = 0,111) 
konnte ebenfalls kein signifikanter Unterschied festgestellt werden. 
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3.6.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und dem Attachmentlevel im gesamten 
Gebiss 
 
In Deutschland war kein signifikanter Unterschied im AL im gesamten Gebiss bei 
Vorkommen von drei oder weniger cdt-Genen erkennbar (p = 0,653). 
In Leipzig (p = 0,323), Jena (p = 0,237), Hamburg (p = 0,078) und Frankfurt/Main (p = 0,684) 
war der AL im gesamten Gebiss beim Vorkommen von drei oder weniger cdt-Genen darüber 
hinaus auch nicht signifikant verschieden. 
 
 
3.6.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und dem Attachmentlevel im gesamten Gebiss 
 
In Deutschland konnte kein signifikanter Unterschied im AL im gesamten Gebiss bei 
Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des flp-1-Gens gefunden werden (p = 0,912). 
In Leipzig (p = 0,890), Jena (p = 0,817), Hamburg (p = 0,222) und Frankfurt/Main (p = 1,000) 
konnte ebenfalls kein signifikanter Unterschied dargestellt werden. 
 
 
3.7 Zusammenhänge zwischen Virulenzfaktoren und dem Serotyp 
 
3.7.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und dem Serotyp 
 
Bei dieser Untersuchung kann keine Aussage zu Leipzig, Jena und Hamburg gemacht werden, 
weil alle Probanden das ltx-Gen ohne Deletion in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-
Stämme aufwiesen (p = 1,000). 
In Deutschland (p = 0,570) und Frankfurt/Main (p = 0,451) war das Ergebnis des Fischer-
Exakt-Testes nicht signifikant. Der Serotyp war in Abhängigkeit vom ltx-Gen mit oder ohne 
Deletion nicht signifikant verschieden. Es ist jedoch auffällig, dass die beiden Patienten mit 
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3.7.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und dem Serotyp 
 
Die Tabelle 17 veranschaulicht den Serotypen in Deutschland in Abhängigkeit vom 
Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtA-Gens. 
 




 cdtA-Gen Total 
 
 Nein Ja 
Serotyp  n (%) a 9 (9,1) 16 (16,2) 25 (25,3) 
b 0 (0) 22 (22,2) 22 (22,2) 
c 5 (5,1) 16 (16,2) 21 (21,2) 
d 4 (4,0) 3 (3,0) 7 (7,1) 
e 3 (3,0) 4 (4,0) 7 (7,1) 
f 6 (6,1) 4 (4,0) 10 (10,1) 
n.t. 2 (2,0) 5 (5,1) 7 (7,1) 
Total 29 (29,3) 70 (70,7) 99 (100) 
p = 0,001    
 
 
Mit einer Signifikanz von p = 0,001 ist der Serotyp in Deutschland bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtA-Gens verschieden. 38 der 70 Patienten mit cdtA-Gen hatten 
Serotyp b oder c. Keiner der Patienten ohne cdtA-Gen hatte Serotyp b.  
 
Die Tabelle 18 zeigt den Serotypen in Abhängigkeit vom Vorkommen bzw. Nichtvorkommen 











Ergebnisse  56   
 
 




cdtA-Gen Total  cdtA-Gen Total 









a 0 (0) 3 (11,1) 3 (11,1) 
b 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) b 0 (0) 7 (25,9) 7 (25,9) 
c 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) c 3 (11,1) 3 (11,1) 6 (22,2) 
d 4 (11,1) 3 (8,3) 7 (19,4) d 0 (0) 0 (0,0) 0 (0) 
e 0 (0) 2 (5,6) 2 (5,6) e 3 (11,1) 1 (3,7) 4 (14,8) 
f 1 (2,8) 1 (2,8) 2 (5,6) f 3 (11,1) 2 (7,4) 5 (18,5) 
n.t. 1 (2,8) 2 (5,6) 3 (8,3) n.t. 1 (3,7) 1 (3,7) 2 (7,4) 
Total  13 (36,1) 23 (63,9) 36 (100) Total  10 (37) 17 (63) 27 (100) 
p = 0,447 p = 0,041 
Hamburg Frankfurt/Main 
 
cdtA-Gen Total  cdtA-Gen Total 




a 2 (11,1) 4 (22,2) 6 (33,3) Sero- 
typ 
n (%) 
a 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
b 0 (0) 5 (27,8) 5 (27,8) b 0 (0) 7 (38,9) 7 (38,9) 
c 0 (0) 4 (22,2) 4 (22,2) c 2 (11,1) 6 (33,3) 8 (44,4) 
d 0 (0) 0 (0) 0 (0) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 0 (0) 0 (0) 0 (0) e 0 (0) 1 (5,6) 1 (5,6) 
f 0 (0) 1 (5,6) 1 (5,6) f 2 (11,1) 0 (0) 2 (11,1) 
n.t. 0 (0) 2 (11,1) 2 (11,1) n.t. 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
Total  2 (11,1) 16 (88,9) 18 (100) Total  4 (22,2) 14 
(77,8) 
18 (100) 
p = 0,516 p = 0,021 
 
 
Wie in Tabelle 18 dargestellt, war der Serotyp in Frankfurt/Main und in Jena bei Vorkommen 
bzw. Nichtvorkommen des cdtA-Gens ebenfalls signifikant verschieden (p = 0,0211; 
p = 0,041).  In Frankfurt/Main wiesen die vier Probanden ohne das cdtA-Gen den Serotyp c 
oder f auf. Bei Patienten mit cdtA-Gen kamen die Serotypen b und c am häufigsten vor. In 
Jena hatte die Mehrheit der Patienten ohne cdtA-Gen Serotyp c, e oder f. Mit cdtA-Gen kamen 
die Serotypen a, b und c am häufigsten vor.  
In Leipzig und Hamburg zeigte der Fischer-Exakt-Test keine Signifikanz (p = 0,447; 
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3.7.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und dem Serotyp 
 
Die Tabelle 19 stellt den Serotypen in Abhängigkeit vom cdtB-Gen in Deutschland dar. 
 




 cdtB-Gen  Total 
 
 Nein Ja 
Serotyp n (%) a 16 (16,2) 9 (9,1) 25 (25,3) 
b 7 (7,1) 15 (15,2) 22 (22,2) 
c 6 (6,1) 15 (15,2) 21 (21,2) 
d 7 (7,1) 0 (0) 7 (7,1) 
e 4 (4,0) 3 (3,0) 7 (7,1) 
f 5 (5,1) 5 (5,1) 10 (10,1) 
n.t. 2 (2,0) 5 (5,1) 7 (7,1) 
Total 47 (47,5) 52 (52,5) 99 (100) 
P = 0,006    
 
 
Der Serotyp war in Deutschland bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-Gens 
signifikant verschieden (p = 0,006). 16 der 47 Proben ohne cdtB-Gen wiesen Serotyp a auf. 30 
der 52 Proben mit cdtB-Gen hatten Serotyp b oder c. Alle sieben Proben mit Serotyp d hatten 
kein cdtB-Gen.  
 
Die Tabelle 20 veranschaulicht den Serotypen in Abhängigkeit vom Vorkommen bzw. 
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cdtB-Gen Total  cdtB-Gen Total 











a 1 (3,7) 2 (7,4) 3  (11,1) 
b 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) b 5 (18,5) 2 (7,4) 7 (25,9) 
c 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) c 4 (14,8) 2 (7,4) 6 (22,2) 
d 7 (19,4) 0 (0) 7 (19,4) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 1 (2,8) 1 (2,8) 2 (5,6) e 2 (7,4) 2 (7,4) 4 (14,8) 
f 2 (5,6) 0 (0) 2 (5,6) f 3 (11,1) 2 (7,4) 5 (18,5) 
n.t. 2 (5,6) 1 (2,8) 3 (8,3) n.t. 0 (0) 2 (7,4) 2 (7,4) 






Total  15 (55,6) 12 (44,4) 27 (100) 
p = 0,001 p = 0,615 
Hamburg Frankfurt/Main 
 
cdtB-Gen Total  cdtB-Gen Total 




a 1 (5,6) 5 (27,8) 6 (33,3) Sero-
typ 
n (%) 
a 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
b 0 (0) 5 (27,8) 5 (27,8) b 2 (11,1) 5 (27,8) 7 (38,9) 
c 0 (0) 4 (22,2) 4 (22,2) c 2 (11,1) 6 (33,3) 8 (44,4) 
d 0 (0) 0 (0) 0 (0) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 0 (0) 0 (0) 0 (0) e 1 (5,6) 0 (0) 1 (5,6) 
f 0 (0) 1 (5,6) 1 (5,6) f 0 (0) 2 (11,1) 2 (11,1) 
n.t. 0 (0) 2 (11,1) 2 (11,1) n.t. 0 (0) 0 (0) 0 (0) 




Total  5 (27,8) 13 (72,2) 18 (100) 
p = 1,000 p = 0,520 
 
 
In Leipzig bestand ein signifikanter Unterschied im Serotypen bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtB-Gens (p = 0,001). 14 der 16 Proben mit Serotyp a besaßen kein 
cdtB-Gen. Die sechs Proben mit Serotyp b und Serotyp c hatten alle das cdtB-Gen. Die sieben 
Patienten mit Serotyp d besaßen kein cdtB-Gen. 
In Jena, Hamburg und Frankfurt/Main war der Fischer-Exakt-Test nicht signifikant 
(p = 0,615; p = 1,000; p = 0,520). Es ist jedoch zu erkennen, dass in Jena neun der 15 
Patienten ohne cdtB-Gen Serotyp b bzw. Serotyp c hatten, dass in Hamburg der eine Patient 
ohne cdtB-Gen Serotyp a aufwies und dass in Frankfurt/Main elf der 13 Patienten mit cdtB-
Gen Serotyp b/c hatten. 
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3.7.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und dem Serotyp 
 
Die Tabelle 21 zeigt den Serotypen in Deutschland bei Vorkommen/Nichtvorkommen des 
cdtC-Gens. 
 




 cdtC-Gen  Total 
 
 Nein Ja 
Serotyp n (%) a 1 (1,0) 24 (24,2) 25 (25,3) 
b 1 (1,0) 21 (21,2) 22 (22,2) 
c 0 (0) 21 (21,2) 21 (21,2) 
d 0 (0) 7 (7,1) 7 (7,1) 
e 3 (3,0) 4 (4,0) 7 (7,1) 
f 1 (1,0) 9 (9,1) 10 (10,1) 
n.t. 1 (1,0) 6 (6,1) 7 (7,1) 
Total 7 (7,1) 92 (92,9) 99 (100) 
p = 0,020    
 
 
Der Serotyp war in Deutschland bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtC-Gens 
signifikant verschieden (p = 0,020). In der Tabelle ist zu erkennen, dass lediglich sieben von 
99 Proben kein cdtC-Gen aufwiesen. Drei dieser sieben Proben hatten Serotyp e. Keine dieser 
sieben Proben hatte Serotyp c bzw. d. Die Mehrheit der Proben mit cdtC-Gen hatte Serotyp a. 
 
Die Tabelle 22 veranschaulicht die Verteilung des Serotypen in Hinblick auf das 
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cdtC-Gen Total  cdtC-Gen Total 




a 0 (0) 16 (44,4) 16 (44,4) Sero-
typ  
n (%) 
a 0 (0) 3 (11,1) 3 (11,1) 
b 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) b 0 (0) 7 (25,9) 7 (25,9) 
c 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) c 0 (0) 6 (22,2) 6 (22,2) 
d 0 (0) 7 (19,4) 7 (19,4) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 0 (0) 2 (5,6) 2 (5,6) e 3 (11,1) 1 (3,7) 4 (14,8) 
f 0 (0) 2 (5,6) 2 (5,6) f 1 (3,7) 4 (14,8) 5 (18,5) 
n.t. 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) n.t. 1 (3,7) 1 (3,7) 2 (7,4) 
Total  0 (0) 36 (100) 36 (100) Total  5 (18,5) 22 
(81,5) 
27 (100) 
p = 1,000 p = 0,011 
Hamburg Frankfurt/Main 
 
cdtC-Gen Total  cdtC-Gen Total 




a 1 (5,6) 5 (27,8) 6 (33,3) Sero-
typ  
n (%) 
a 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
b 0 (0) 5 (27,8) 5 (27,8) b 1 (5,6) 6 (33,3) 7 (38,9) 
c 0 (0) 4 (22,2) 4 (22,2) c 0 (0) 8 (44,4) 8 (44,4) 
d 0 (0) 0 (0) 0 (0) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 0 (0) 0 (0) 0 (0) e 0 (0) 1 (5,6) 1 (5,6) 
f 0 (0) 1 (5,6) 1 (5,6) f 0 (0) 2 (11,1) 2 (11,1) 
n.t. 0 (0) 2 (11,1) 2 (11,1) n.t. 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
Total  1 (5,6) 17 (94,4) 18 (100) Total  1 (5,6) 17 
(94,4) 
18 (100) 
p = 1,000 p = 0,556 
 
 
In Jena bestand mit einer Signifikanz von p = 0,011 ein signifikanter Unterschied im Serotyp 
zwischen Proben mit Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtC-Gens. Drei der fünf 
Proben ohne cdtC-Gen hatten Serotyp e. 16 der 22 Proben mit cdtC-Gen hatten Serotyp a, b 
oder c. In Leipzig hatten alle Proben das cdtC-Gen (p = 1,000). In Hamburg bestand kein 
Unterschied im Serotyp zwischen Proben mit oder ohne cdtC-Gen (p = 1,000). Der eine 
Patient ohne cdtC-Gen hatte Serotyp a. In Frankfurt/Main bestand mit einer Signifikanz von  
p = 0,556 ebenfalls kein Unterschied im Serotyp bezogen auf das 
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3.7.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und dem Serotyp 
 
Die Tabelle 23 veranschaulicht den Serotypen in Deutschland in Abhängigkeit vom Auftreten 
von drei oder weniger cdt-Genen.  
 




 cdt-Gene  Total 
 






a 17 (17,2) 8 (8,1) 25 (25,3) 
b 7 (7,1) 15 (15,2) 22 (22,2) 
c 6 (6,1) 15 (15,2) 21 (21,2) 
d 7 (7,1) 0 (0) 7 (7,1) 
e 5 (5,1) 2 (2,0) 7 (7,1) 
f 8 (8,1) 2 (2,0) 10 (10,1) 
n.t. 3 (3,0) 4 (4,0) 7 (7,1) 
Total 53 (53,5) 46 (46,5) 99 (100) 
p = 0,001    
 
 
Wie in Tabelle 23 dargestellt, gab es mit einer Signifikanz von p = 0,001 in Deutschland 
einen Unterschied zwischen dem Serotyp bei Auftreten von drei oder weniger cdt-Genen in 
der DNA der isolierten A. actinomycetemcomitans-Stämme. Probanden mit Serotyp a hatten 
in 17 von 25 Fällen weniger als drei cdt-Gene. Probanden mit Serotyp b und c hatten in 30 
von 43 Fällen drei cdt-Gene. Bei den sieben Probanden mit Serotyp d konnten jeweils 
weniger als drei cdt-Gene nachgewiesen werden. Bei vorherrschendem Serotyp e und f hatten 
ebenfalls die Mehrheit der Patienten weniger als drei cdt-Gene. Bei nicht typisierbarem 
Serotyp kamen bei vier von sieben Probanden drei cdt-Gene vor. 
 
Die Tabelle 24 zeigt den Serotyp bei Vorkommen von drei oder weniger cdt-Genen in den 
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 cdt-Gene Total   cdt-Gene Total 
 
















a 1 (3,7) 2 (7,4) 3 (11,1) 
b 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) b 5 (18,5) 2 (7,4) 7 (25,9) 
c 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) c 4 (14,8) 2 (7,4) 6 (22,2) 
d 7 (19,4) 0 (0) 7 (19,4) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 1 (2,8) 1 (2,8) 2 (5,6) e 3 (11,1) 1 (3,7) 4 (14,8) 
f 2 (5,6) 0 (0) 2 (5,6) f 4 (14,8) 1 (3,7) 5 (18,5) 
n.t. 2 (5,6) 1 (2,8) 3 (8,3) n.t. 1 (3,7) 1 (3,7) 2 (7,4) 
Total  26 (72,2) 10 (27,8) 36 
(100) 
Total  18 
(66,7) 
9 (33,3) 27 
(100) 
p = 0,001 p = 0,863 
Hamburg Frankfurt/Main 
 
 cdt-Gene Total   cdt-Gene Total 
 











a 2 (11,1) 4 (22,2) 6 (33,3) Sero- 
typ n 
(%) 
a 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
b 0 (0) 5 (27,8) 5 (27,8) b 2 (11,1) 5 (27,8) 7 (38,9) 
c 0 (0) 4 (22,2) 4 (22,2) c 2 (11,1) 6 (33,3) 8 (44,4) 
d 0 (0) 0 (0) 0 (0) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 0 (0) 0 (0) 0 (0) e 1 (5,6) 0 (0) 1 (5,6) 
f 0 (0) 1 (5,6) 1 (5,6) f 2 (11,1) 0 (0) 2 (11,1) 
n.t. 0 (0) 2 (11,1) 2 (11,1) n.t. 0 (0) 0 (0) 0 (0) 




p = 0,516 p = 0,150 
 
 
In Leipzig konnten signifikante Unterschiede zwischen den Serotypen beim Vorkommen von 
drei oder weniger cdt-Genen gezeigt werden (p = 0,001). Es hatten alle sechs Patienten mit 
Serotyp b oder c drei cdt-Gene. 14 der 16 Proben mit Serotyp a hatten weniger als drei cdt-
Gene. Ebenfalls besaßen alle sieben Patienten mit Serotyp d weniger als drei cdt-Gene. Dies 
war auch bei den zwei Patienten mit Serotyp f der Fall.  
In Jena (p = 0,863), Hamburg (p = 0,516) und Frankfurt/Main (p = 0,150) zeigte der Fischer-
Exakt-Test keine Signifikanz. 
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3.7.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und dem Serotyp 
 
Die Tabelle 25 stellt den Serotypen in Deutschland in Abhängigkeit vom 
Auftreten/Nichtauftreten des flp-1-Gens dar. 
 
Tabelle 25: flp-1-Gen und Serotyp 
 
 Deutschland  
 
 flp-1-Gen Total 
 
 Nein Ja 
Serotyp n (%) a 1 (1,0) 24 (24,2) 25 (25,3) 
b 0 (0) 22 (22,2) 22 (22,2) 
c 0 (0) 21 (21,2) 21 (21,2) 
d 0 (0) 7 (7,1) 7 (7,1) 
e 3 (3,0) 4 (4,0) 7 (7,1) 
f 2 (2,0) 8 (8,1) 10 (10,1) 
n.t. 1 (1,0) 6 (6,1) 7 (7,1) 
Total 7 (7,1) 92 (92,9) 99 (100) 
p = 0,002    
 
 
Der Serotyp war bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des flp-1-Gens signifikant 
verschieden (p = 0,002). Wie aus der Tabelle 25 ersichtlich wird, wiesen die Patienten ohne 
flp-1-Gen den Serotyp a (ein Patient), den Serotyp e (drei Patienten), den Serotyp f (zwei 
Patienten) oder einen nicht typisierbaren Serotypen (ein Patient) auf. Kein Patient ohne flp-1-
Gen hatte Serotyp b, c oder d. 
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flp-1-Gen Total  flp-1-Gen Total 









a 0 (0) 3 (11,1) 3 (11,1) 
b 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) b 0 (0) 7 (25,9) 7 (25,9) 
c 0 (0) 3 (8,3) 3 (8,3) c 0 (0) 6(22,2) 6 (22,2) 
d 0 (0) 7 (19,4) 7 (19,4) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 1 (2,8) 1 (2,8) 2 (5,6) e 2 (7,4) 2 (7,4) 4 (14,8) 
f 1 (2,8) 1 (2,8) 2 (5,6) f 1 (5,6) 4 (14,8) 5 (18,5) 
n.t. 1 (2,8) 2 (5,6) 3 (8,3) n.t. 0 (0) 2 (7,4) 2 (7,4) 
Total  3 (8,3) 33 (91,7) 36 
(100) 
Total  3 (11,1) 24 
(88,9) 
27 (100) 
p = 0,023 p = 0,111 
Hamburg Frankfurt/Main 
 
flp-1-Gen Total  flp-1-Gen Total 




a 1 (5,6) 5 (27,8) 6 (33,3) Sero-
typ  
n (%) 
a 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
b 0 (0) 5 (27,8) 5 (27,8) b 0 (0) 7 (38,9) 7 (38,9) 
c 0 (0) 4 (22,2) 4 (22,2) c 0 (0) 8 (44,4) 8 (44,4) 
d 0 (0) 0 (0) 0 (0) d 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
e 0 (0) 0 (0) 0 (0) e 0 (0) 1 (5,6) 1 (5,6) 
f 0 (0) 1 (5,6) 1 (5,6) f 0 (0) 2 (11,1) 2 (11,1) 
n.t. 0 (0) 2 (11,1) 2 (11,1) n.t. 0 (0) 0 (0) 0 (0) 
Total  1 (5,6) 17 (94,4) 18 
(100) 
Total  0 (0) 18 
(100) 
18 (100) 
p = 1,000 p = 1,000 
 
 
In Leipzig war der Serotyp bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des flp-1-Gens signifikant 
verschieden (p = 0,023). Die drei Probanden ohne flp-1-Gen hatten jeweils Serotyp e, f oder 
einen nicht typisierbaren Serotyp. Die Mehrheit der Patienten mit flp-1-Gen hatte Serotyp a, 
b, c oder d.  
In Jena (p = 0,111), Hamburg (p = 1,000) und Frankfurt/Main (p = 1,000) war kein 
signifikanter Unterschied erkennbar. In Jena hatten die Probanden ohne flp-1-Gen Serotyp e 
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3.7.7 Zusammenhang zwischen Anzahl der Virulenzfaktoren und dem Serotyp 
 
Die Tabelle 27 veranschaulicht den Serotypen in Deutschland in Abhängigkeit von der 
Anzahl der Gene für Virulenzfaktoren in der DNA der A. actinomycetemcomitans-Stämme. 
 




 Anzahl Gene für Virulenzfaktoren Total 
 
 1 2 3 4 5 
Serotyp n (%) a 1 (1,0) 0 (0) 7 (7,1) 9 (9,1) 8 (8,1) 25 (25,3) 
b 0 (0) 0 0) 1 (1,0) 6 (6,1) 15 (15,2) 22 (22,2) 
c 0 (0) 0 (0) 5 (5,1) 1 (1,0) 15 (15,2) 21 (21,2) 
d 0 (0) 0 (0) 4 (4,0) 3 (3,0) 0 (0) 7 (7,1) 
e 1 (1,0) 2 (2,0) 1 (1,0) 1 (1,0) 2 (2,0) 7 (7,1) 
f 1 (1,0) 0 (0) 3 (3,0) 4 (4,0) 2 (2,0) 10 (10,1) 
n.t. 0 (0) 0 (0) 3 (3,0) 0 (0) 4 (4,0) 7 (7,1) 
Total 3 (3,0) 2 (2,0) 24 (24,2) 24 (24,2) 46 (46,5) 99 (100) 
p = 0,092       
 
 
In Deutschland war der Serotyp in Abhängigkeit von der Anzahl der Gene für 
Virulenzfaktoren nicht signifikant verschieden (p = 0,092). Probanden mit fünf 
Virulenzfaktoren wiesen in der Mehrheit der Fälle Serotyp b oder c auf. Probanden mit 
lediglich einem Gen für einen Virulenzfaktor in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-
Stämme hatten Serotyp a, e oder f. Die meisten Proben mit Serotyp d hatten drei oder vier 
Virulenzfaktoren. 
 
Die Tabelle 28 zeigt den Serotypen in Abhängigkeit von der Anzahl der Gene für 
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In Leipzig bestand, wie in Tabelle 28 dargestellt, mit einer Signifikanz von p = 0,007 ein 
signifikanter Unterschied im Serotyp bei unterschiedlicher Anzahl an Genen für 
Virulenzfaktoren (p = 0,007). Es hatten sechs der zehn Patienten mit fünf Genen für 
Virulenzfaktoren den Serotyp b bzw. c. 14 der 16 Patienten mit Serotyp a hatten lediglich drei 
oder vier Gene für Virulenzfaktoren. Alle sieben Proben mit Serotyp d wiesen nur drei oder 
vier Gene für Virulenzfaktoren auf. Bei Serotyp f hatten die zwei Proben lediglich drei Gene 
für Virulenzfaktoren.  
In Frankfurt/Main war der Fischer-Exakt-Test ebenfalls signifikant (p = 0,042). Alle elf 
Patienten mit fünf Genen für Virulenzfaktoren hatten Serotyp b oder c. In Jena (p = 0,105) 
und Hamburg (p = 1,000) konnte kein signifikanter Unterschied im Serotyp bei 
unterschiedlicher Anzahl an Genen für Virulenzfaktoren gefunden werden. 
 
 
3.8 Zusammenhänge zwischen Virulenzfaktoren und ethnischer Herkunft der 
Patienten 
 
3.8.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und ethnischer Herkunft der Patienten 
 
Die Tabelle 29 zeigt die Verteilung des ltx-Gens mit oder ohne 530 bp Deletion in 
Abhängigkeit von der ethnischen Herkunft in Deutschland. 
 




 Herkunft  Total 
 
 Deutschland Ausland 
ltx-Gen 
n (%) 
Ja 76 (76,8) 21 (21,2) 97 (98,0) 
530 bp Deletion 0 (0) 2 (2,0) 2 (2,0) 
Total 76 (76,8) 23 (23,2) 99 (100) 
p = 0,052    
 
 
Die beiden Patienten mit 530 bp Deletion im ltx-Gen hatten Eltern, welche nicht aus 
Deutschland stammten. Die restlichen 97 Patienten, sowohl deutscher als auch ausländischer 
Herkunft, hatten alle das ltx-Gen ohne Deletion in der DNA der A. actinomycetemcomitans-
Stämme. Der Fischer-Exakt-Test war signifikant (p = 0,052). 
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Betrachtet man die Städte Deutschlands einzeln, so gab es keinen signifikanten Unterschied in 
der ethnischen Herkunft der Patienten bei Vorkommen des ltx-Gens mit oder ohne Deletion in 
der Promotorregion (alle Städte p = 1,000). 
 
 
3.8.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und ethnischer Herkunft der Patienten 
 
Weder in Deutschland, noch in einer der vier Städte einzeln betrachtet, war die ethnische 
Herkunft bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtA-Gens signifikant verschieden 
(Deutschland p = 0,067; Leipzig p = 1,000; Jena p = 1,000; Hamburg p = 1,000; 
Frankfurt/Main p = 0,108). 
 
 
3.8.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und ethnischer Herkunft der Patienten 
 
Die Tabelle 30 veranschaulicht die ethnische Herkunft der Patienten in Abhängigkeit vom 
Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtB-Gens in Deutschland. 
 




 Herkunft Total 
 
 Deutschland Ausland 
cdtB-Gen 
n (%) 
Nein 42 (42,4) 5 (5,1) 47 (47,5) 
Ja 34 (34,3) 18 (18,2) 52 (52,5) 
Total 76 (76,7) 23 (23,2) 99 (100) 
p = 0,005    
 
 
Der Chi-Quadrat-Test zeigte bei Untersuchung der Herkunft der Probanden in Hinblick auf 
das Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtB-Gens eine Signifikanz (p = 0,005). 42 der 47 
Patienten ohne das cdtB-Gen in der extrahierten DNA der entnommenen 
A. actinomycetemcomitans-Stämme waren deutscher Abstammung. Lediglich fünf der 
ausländischen Patienten hatten kein cdtB-Gen, 18 dagegen waren cdtB-positiv. Von den 76 
deutschstämmigen Patienten hatten 42 kein cdtB-Gen und 34 waren cdtB-positiv.  
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In den vier Städten Deutschlands einzeln betrachtet war die ethnische Herkunft der Patienten 
bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-Gens nicht signifikant verschieden (Leipzig 
p = 1,000; Jena p = 1,000; Hamburg p = 1,000; Frankfurt/Main p = 0,522).  
 
 
3.8.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und ethnischer Herkunft der Patienten 
 
Weder in Deutschland noch in einer der vier Städte einzeln betrachtet bestand ein 
signifikanter Unterschied in der Herkunft der Patienten bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtC-Gens (p = 1,000). 
 
 
3.8.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und ethnischer Herkunft der Patienten 
 
Die Tabelle 31 zeigt die Herkunft der Patienten bei Vorkommen von drei oder weniger cdt-
Genen in Deutschland. 
 




 cdt-Gene  Total 
 
 < drei Gene = drei Gene 
Herkunft  
n (%) 
Deutschland 47 (47,5) 29 (29,3) 76 (76,8) 
Ausland 6 (6,1) 17 (17,2) 23 (23,2) 
Total 53 (53,5) 46 (46,5) 99 (100) 
p = 0,003    
 
 
Mit einer Signifikanz von p = 0,003 bestand in Deutschland ein Unterschied in der Herkunft 
der Probanden bei dem Vorkommen von drei oder weniger cdt-Genen. Bei den Patienten mit 
ethnischer Herkunft in Deutschland hatten 47 der 76 entnommenen 
A. actinomycetemcomitans-Stämme weniger als drei cdt-Gene in ihrer DNA. Bei den 
Probanden, deren Eltern nicht deutschstämmig waren, wiesen 17 der 23 Probanden drei cdt-
Gene auf. Patienten aus dem Ausland wiesen in größerer Anzahl drei cdt-Gene auf. Dieser 
Unterschied in der Herkunft bei Vorkommen von drei oder weniger cdt-Genen konnte nicht 
signifikant in einer der vier Städte Deutschlands einzeln nachgewiesen werden (Leipzig, Jena 
und Hamburg p = 1,0; Frankfurt/Main p = 0,528). 
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3.8.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und ethnischer Herkunft der Patienten 
 
Die ethnische Herkunft der Patienten war bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des flp-1-
Gens sowohl in Deutschland, als auch in den vier Städten einzeln betrachtet, nicht signifikant 
verschieden (Deutschland p = 0,196; Leipzig, Jena, Hamburg und Frankfurt p = 1,000).  
 
 
3.8.7 Zusammenhang zwischen der Anzahl der Virulenzfaktoren und der ethnischen 
Herkunft der Patienten 
 
Sowohl in Deutschland, als auch in den vier Städten einzeln betrachtet, unterschied sich die 
Herkunft der Probanden nicht signifikant bei unterschiedlicher Anzahl von Genen für 
Virulenzfaktoren (Deutschland p = 0,070; Leipzig und Jena p = 1,000; Hamburg p = 0,706; 
Frankfurt/Main p = 0,164).  
 
 
3.9 Zusammenhänge der Virulenzfaktoren und der klinischen Diagnose 
 
3.9.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und der klinischen Diagnose 
 
In Deutschland war die klinische Diagnose bei Vorkommen des ltx-Gens mit bzw. ohne 
530 bp Deletion nicht signifikant verschieden (p = 0,507).  
In Leipzig, Hamburg, Jena und Frankfurt/Main war mit p = 1,000 ebenfalls kein signifikanter 
Unterschied erkennbar.  
 
 
3.9.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und der klinischen Diagnose 
 
Die Tabelle 32 veranschaulicht die klinische Diagnose der Patienten bei 
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Nein 9 (9,1) 19 (19,2) 1 (1,01) 29 (29,3) 
Ja 43 (43,4) 27 (27,3) 0 (0) 70 (70,7) 
Total 52 (52,5) 46 (46,5) 1 (1,01) 99 (100) 
p = 0,535     
 
 
In Deutschland bestand kein signifikanter Unterschied in der klinischen Diagnose bei 
Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtA-Gens in der DNA der isolierten 
A. actinomycetemcomitans-Stämme (p = 0,535). 19 der 29 Patienten ohne cdtA-Gen in der 
DNA des A. actinomycetemcomitans litten an einer cP. Die Mehrheit der Patienten mit aP (43 
von 70 Patienten) hatte das cdtA-Gen in der extrahierten DNA. Ein Patient litt bei 
Probenentnahme an einer Parodontitis im Zusammenhang mit dem Papillon-Lefèvre-
Syndrom. Dieser Patient wies kein cdtA-Gen auf. 
Wird jede Stadt einzeln betrachtet, so konnte in Jena (p = 0,453), Leipzig (p = 0,385), 
Hamburg (p = 0,111) und Frankfurt/Main (p = 0,240) ebenfalls kein signifikanter Unterschied 




3.9.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und der klinischen Diagnose 
 
Die Tabelle 33 stellt die klinische Diagnose der Patienten bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtB-Gens in Deutschland dar. 
  














Nein 13 (13,1) 33 (33,3) 1 (1,0) 47 (47,5) 
Ja 39 (39,4) 13 (13,1) 0 (0) 52 (52,5) 
Total 52 (52,5) 46 (46,5) 1 (1,0) 99 (100) 
p ≤ 0,001     
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Wie aus Tabelle 33 ersichtlich wird, bestand in Deutschland ein signifikanter Unterschied 
(p ≤ 0,001) in der klinischen Diagnose bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-
Gens. 39 der 52 Patienten mit Auftreten des cdtB-Gens in der DNA ihrer isolierten 
A. actinomycetemcomitans-Stämme litten an aP. 33 der 47 Patienten ohne cdtB-Gen litten an 
cP. Bei cP kam das cdtB-Gen signifikant seltener vor als bei aP. In Jena (p = 0,930), Hamburg 
(p = 1,000) und Frankfurt/Main (p = 0,099) ist die klinische Diagnose bei 
Vorkommen/Nichtvorkommen des Genes nicht signifikant verschieden. 
 
Die Tabelle 34 zeigt die klinische Diagnose bei Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtB-Gens 
in Leipzig. 
 




  Klinische Diagnose Total 
 
 aggressive Parodontitis chronische Parodontitis 
cdtB-Gen 
n (%) 
nein 1 (2,8) 25 (69,4) 26 (72,2) 
ja 5 (13,9) 5 (13,9) 10 (27,8) 
Total 6 (16,7) 30 (83,3) 36 (100) 
p = 0,003    
 
 
In Leipzig war ebenfalls ein signifikanter Unterschied in der klinischen Diagnose bei 
Patienten mit oder ohne cdtB-Gen feststellbar (p = 0,003). 25 der 30 Probanden mit cP hatten 
kein cdtB-Gen in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-Stämme. Fünf der sechs 
Probanden mit aP hatten das cdtB-Gen in der DNA der subgingivalen 
A. actinomycetemcomitans- Proben. 
 
 
3.9.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und der klinischen Diagnose  
 
Weder in Deutschland (p = 0,301) noch in den vier Städten einzeln betrachtet konnte ein 
signifikanter Unterschied in der klinischen Diagnose bei Probanden mit bzw. ohne cdtC-Gen 
gefunden werden (Leipzig p = 1,000; Jena p = 0,125; Hamburg p = 1,000; Frankfurt/Main p = 
0,278). 
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3.9.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und der klinischen Diagnose 
 
Die Tabelle 35 veranschaulicht die klinische Diagnose in Deutschland bei Vorkommen von 
drei oder weniger als drei cdt-Genen in Deutschland. 
 




 cdt-Gene  Total 
 




aggressive Parodontitis 16 (16,2) 36 (36,4) 52 (52,5) 
chronische Parodontitis 36 (36,4) 10 (10,1) 46 (46,5) 
Als Manifestation des Papillon-
Lefèvre-Syndroms 
1 (1,0) 0 (0) 1 (1,0) 
Total 53 (53,5) 46 (46,5) 99 (100) 
p ≤ 0,001    
 
 
In Deutschland war ein signifikanter Unterschied in der klinischen Diagnose bei Patienten mit 
drei oder weniger cdt-Genen erkennbar (p ≤ 0,001). 36 der 46 Patienten mit cP hatten weniger 
als drei cdt-Gene. 36 der 52 Patienten mit aP wiesen drei cdt-Gene auf. Das Vorkommen von 
drei cdt-Genen war beim Auftreten von aP signifikant häufiger. 
In Jena (p = 0,692), Hamburg (p = 0,111) und Frankfurt/Main (p = 0,380) konnte kein 
signifikanter Unterschied in der klinischen Diagnose beim Vorkommen von drei oder weniger 
als drei cdt-Genen belegt werden.  
 
Die Tabelle 36 demonstriert die klinische Diagnose beim Vorkommen von drei oder weniger 
cdt-Genen in Leipzig. 
 











Gene n (%) 
< drei cdt-Gene 1 (2,8) 25 (69,4) 26 (72,2) 
= drei cdt-Gene 5 (13,9) 5 (13,9) 10 (27,8) 
Total 6 (16,7) 30 (83,3) 36 (100) 
p = 0,003    
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Es konnte in Leipzig ein signifikanter Unterschied der klinischen Diagnose bei Patienten mit 
drei oder weniger als drei cdt-Genen gefunden werden (p = 0,003). Fünf der sechs Patienten 
mit aP hatten drei cdt-Gene in der DNA ihrer entnommenen A. actinomycetemcomitans-
Stämme. 25 der 30 Probanden mit cP wiesen weniger als drei cdt-Gene auf.  
 
 
3.9.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und der klinischen Diagnose 
 
Mit p = 0,116 bestand kein signifikanter Unterschied in der klinischen Diagnose bei Patienten 
mit Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des flp-1-Gens.  
Auch bei Untersuchung der vier Städte einzeln (Leipzig p = 1,000; Jena p = 0,056; Hamburg 
p = 1,000; Frankfurt/Main p = 1,000) war dieser Unterschied nicht signifikant. 
 
 
3.9.7 Zusammenhang zwischen der Anzahl der Virulenzfaktoren und der klinischen 
Diagnose 
 
Die Tabelle 37 zeigt die klinische Diagnose bei Patienten mit unterschiedlicher Anzahl an 
Genen für Virulenzfaktoren in Deutschland. 
 
















1 1 (1,0) 2 (2,0) 0 (0) 3 (3,0) 
2 1 (1,0) 1 (1,0) 0 (0) 2 (2,0) 
3 4 (4,0) 19 (19,2) 1 (1,0) 24 (24,2) 
4 10 (10,1) 14 (14,1) 0 (0) 24 (24,2) 
5 36 (36,4) 10 (10,1) 0 (0) 46 (46,5) 
Total 52 (52,5) 46 (46,5) 1 (1,0) 99 (100) 
p ≤ 0,001     
 
 
In Abhängigkeit von der Anzahl der Gene für Virulenzfaktoren war die klinische Diagnose 
signifikant verschieden (p ≤ 0,001). Aus der Tabelle 37 wird ersichtlich, dass 36 der 52 
Patienten mit aP alle Gene für die untersuchten Virulenzfaktoren in der DNA ihrer 
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A. actinomycetemcomitans-Stämme aufwiesen. Patienten mit cP hatten am häufigsten drei der 
fünf Gene in ihrer DNA. Lediglich zehn von 46 Patienten mit dieser Diagnose besaßen alle 
fünf Gene für Virulenzfaktoren. 
 
Die Tabelle 38 veranschaulicht die klinische Diagnose in Abhängigkeit von der Anzahl der 
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Die Ergebnisse des Fischer-Exakt-Testes waren für Leipzig und Frankfurt/Main signifikant 
verschieden (p = 0,007; p = 0,021). In Leipzig hatten 25 der 30 Probanden mit cP weniger als 
fünf Gene für Virulenzfaktoren. Fünf der sechs Probanden mit aP hatten fünf Gene für 
Virulenzfaktoren. In Frankfurt/Main hatten alle Probanden mit aP vier oder fünf Gene für 
Virulenzfaktoren.  
In Jena und Hamburg war kein signifikanter Unterschied in der klinischen Diagnose bei 
Patienten mit unterschiedlicher Anzahl an Genen für Virulenzfaktoren nachweisbar 
(p = 0,537; p = 0,111). 
 
 
3.10 Zusammenhänge zwischen Virulenzfaktoren und dem Raucherstatus 
 
3.10.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und dem Raucherstatus 
 
Sowohl in Deutschland als auch in den vier Städten einzeln betrachtet war kein signifikanter 
Unterschied im Raucherstatus bei Patienten mit ltx-Gen mit oder ohne Deletion nachzuweisen 
(Deutschland p = 1,000; Leipzig, Jena, Hamburg und Frankfurt p = 1,000).  
 
 
3.10.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und dem Raucherstatus 
 
In Deutschland und in den vier Städten einzeln betrachtet war der Raucherstatus in 
Abhängigkeit vom Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtA-Gens nicht signifikant 
verschieden (Deutschland p = 0,536; Leipzig p = 0,906; Jena p = 0,516; Hamburg p = 1,000; 
Frankfurt/Main p = 0,405). 
 
 
3.10.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und dem Raucherstatus 
 
Die Tabelle 39 stellt den Raucherstatus der Patienten in Abhängigkeit vom 
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 cdtB-Gen Total 
 




Nichtraucher 34 (34,3) 39 (39,4) 73 (73,7) 
Raucher 5 (5,1) 11 (11,1) 16 (16,2) 
ehemaliger Raucher 8 (8,1) 2 (2,0) 10 (10,1) 
Total 47 (47,5) 52 (52,5) 99 (100) 
p = 0,062    
 
 
In Deutschland ist der Raucherstatus in Abhängigkeit vom Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des cdtB-Gens nicht signifikant verschieden (p = 0,062). 
 
Die Tabelle 40 zeigt den Raucherstatus der Patienten bei Vorkommen/Nichtvorkommen des 
cdtB-Gens in Leipzig. 
 




 cdtB-Gen  Total 
 




Nichtraucher 15 (41,7) 3 (8,3) 18 (50) 
Raucher 4 (11,1) 6 (16,7) 10 (27,8) 
ehemaliger Raucher 7 (19,4) 1 (2,8) 8 (22,2) 
Total  26 (72,2) 10 (27,8) 36 (100) 
p = 0,038    
 
 
Mit p = 0,038 war in Leipzig ein signifikanter Unterschied im Raucherstatus bei Patienten mit 
bzw. ohne cdtB-Gen feststellbar. 15 der 18 Patienten ohne cdtB-Gen waren Nichtraucher. 6 
der 10 Patienten mit cdtB-Gen waren Raucher.  
Dieser Unterschied im Raucherstatus war in keiner der anderen Städte in Hinblick auf das 
Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtB-Gens signifikant (Jena p = 1,000; Hamburg p = 
1,000; Frankfurt/Main p = 0,490). 
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3.10.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und dem Raucherstatus 
 
Mit p = 0,535 konnte in Deutschland kein signifikanter Unterschied zwischen dem 
Raucherstatus bei Patienten mit bzw. ohne cdtC-Gen gefunden werden.  
In Leipzig (p = 1,000), Jena (p = 1,000), Hamburg (p = 1,000) und Frankfurt/Main (p = 0,111) 
konnte ebenfalls kein signifikanter Unterschied nachgewiesen werden. 
 
 
3.10.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und dem Raucherstatus 
 
Die Tabelle 41 veranschaulicht den Raucherstatus bei Patienten mit drei oder weniger als drei 
cdt-Genen in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-Stämme in Deutschland. 
 




 cdt-Gene  Total 
 




Nichtraucher 39 (39,4) 34 (34,3) 73 (73,7) 
Raucher 5 (5,1) 11 (11,1) 16 (16,2) 
ehemaliger Raucher 9 (9,1) 1 (1,0) 10 (10,1) 
Total 53 (53,5) 46 (46,5) 99 (100) 
p = 0,014    
 
 
Mit einer Signifikanz von p = 0,014 bestand ein Unterschied im Raucherstatus bei Patienten 
mit  drei oder weniger als drei cdt-Genen. Unter den Rauchern hatten elf von 16 Patienten 
drei cdt-Gene. Unter den ehemaligen Rauchern hatte lediglich einer von zehn Patienten drei 
cdt-Gene. Bei den Nichtrauchern hatten 39 von 73 Patienten weniger als drei cdt-Gene.  
 
Tabelle 42 zeigt den Raucherstatus in Abhängigkeit von der Anzahl der cdt-Gene in den 










Tabelle 42: drei cdt-Gene und Raucherstatus in den einzelnen Städten 
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Bei Patienten in Leipzig bestand mit einer Signifikanz von p = 0,038 ein Unterschied im 
Raucherstatus bei Patienten mit drei oder weniger als drei cdt-Genen. 15 der 18 Nichtraucher 
hatten weniger als drei cdt-Gene in der DNA der entnommenen A. actinomycetemcomitans-
Stämme. Sechs der zehn Raucher wiesen drei cdt-Gene auf. Sieben der acht ehemaligen 
Raucher hatten weniger als drei cdt-Gene. 
In Jena (p = 1,000), Hamburg (p = 1,000) und Frankfurt/Main (p = 0,137) konnte dieser 
Unterschied nicht signifikant festegestellt werden. 
 
 
3.10.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und dem Raucherstatus 
 
In Deutschland konnte kein signifikanter Unterschied im Raucherstatus bei Patienten mit oder 
ohne flp-1-Gen gefunden werden (p = 0,817).  
In Leipzig (p = 0,786), Jena (p = 1,000), Hamburg (p = 1,000) und Frankfurt/Main (p = 1,000) 
konnte er ebenfalls nicht signifikant nachgewiesen werden.  
 
 
3.10.7 Zusammenhang zwischen der Anzahl der Virulenzfaktoren und dem Raucherstatus 
 
Sowohl in Deutschland als auch in den vier Städten Deutschlands einzeln betrachtet war der 
Raucherstatus bei unterschiedlicher Anzahl an Genen für die Virulenzfaktoren nicht 
signifikant verschieden (Deutschland p = 0,092; Leipzig p = 0,056; Jena p = 1,000; Hamburg 
p = 1,000; Frankfurt/Main p = 0,137). 
 
 
3.11 Zusammenhang zwischen Virulenzfaktoren und Geschlecht 
 
3.11.1 Zusammenhang zwischen ltx-Gen und dem Geschlecht 
 
Sowohl in Deutschland als auch in den vier Städten einzeln betrachtet konnte kein 
signifikanter Unterschied im Geschlecht bei Patienten mit ltx-Gen mit bzw. ohne Deletion 
gefunden werden (p = 1,000).  
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3.11.2 Zusammenhang zwischen cdtA-Gen und dem Geschlecht 
 
Sowohl männliche als auch weibliche Patienten können ein cdtA-Gen in der DNA ihrer 
A actinomycetemcomitans-Proben besitzen. Es fand sich kein signifikanter Unterschied  
(Deutschland p = 0,348; Leipzig p = 0,501; Hamburg p = 1,000; Jena p = 0,285; 
Frankfurt/Main p = 0,588). 
 
 
3.11.3 Zusammenhang zwischen cdtB-Gen und dem Geschlecht 
 
Die Tabelle 43 veranschaulicht das Geschlecht der Patienten in Abhängigkeit vom 
Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtB-Gens in Deutschland. 
 




 cdtB-Gen Total 
 
 Nein Ja 
Geschlecht  
n (%) 
männlich 15 (15,2) 29 (29,3) 44 (44,4) 
weiblich 32 (32,3) 23 (23,2) 55 (55,6) 
Total 47 (47,5) 52 (52,5) 99 (100) 
p = 0,017    
 
 
In Deutschland konnte ein signifikanter Unterschied in der Geschlechterverteilung bei 
Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-Gens nachgewiesen werden (p = 0,017). 32 der 
55 weiblichen Patienten besaßen kein cdtB-Gen in der DNA ihrer entnommenen 
A. actinomycetemcomitans-Stämme. 29 der 44 männlichen Patienten hatten das cdtB-Gen. 
Dieser Unterschied war in keiner der vier Städte einzeln signifikant nachzuweisen (Leipzig p 
= 0,140; Jena p = 0,656; Hamburg p = 0,444; Frankfurt/Main p = 0,608).  
 
 
3.11.4 Zusammenhang zwischen cdtC-Gen und dem Geschlecht 
 
In Abhängigkeit vom Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtC-Gens ist das Geschlecht 
sowohl in Deutschland als auch in den vier Städten einzeln betrachtet nicht signifikant 
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verschieden (Deutschland p = 0,697; Leipzig p = 1,000; Jena p = 0,326; Hamburg p = 0,444; 
Frankfurt/Main p = 1,000). 
 
 
3.11.5 Zusammenhang zwischen drei cdt-Genen und dem Geschlecht 
 
Das Geschlecht war bei Vorkommen von drei oder weniger als drei cdt-Genen sowohl in 
Deutschland als auch in den Städten einzeln untersucht nicht signifikant verschieden 
(Deutschland p = 0,149; Leipzig p = 0,140; Jena p = 1,000; Hamburg p = 1,000; 
Frankfurt/Main p = 1,000). 
 
 
3.11.6 Zusammenhang zwischen flp-1-Gen und dem Geschlecht 
 
Ebenfalls konnten in Deutschland, Leipzig, Hamburg und Frankfurt/Main keine signifikanten 
Unterschiede im Geschlecht bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des flp-1-Gens gefunden 
werden (Deutschland p = 0,697; Leipzig p = 1,000; Hamburg p = 0,444; Frankfurt/Main p = 
1,000).  
 
Die Tabelle 44 stellt die Verteilung des Geschlechtes bei Vorkommen/Nichtvorkommen des 
flp-1-Genes in Jena dar. 
 




 Geschlecht Total 
 
 männlich weiblich 
flp-1-Gen n (%) nein 3 (11,1) 0 (0) 3 (11,1) 
ja 7 (25,9) 17 (63,0) 24 (88,9) 
Total 10 (37,0) 17 (63,0) 27 (100) 
p = 0,041    
 
 
In Jena ist der Unterschied in der Verteilung des Geschlechtes bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des flp-1-Gens signifikant verschieden (p = 0,041). Die drei Proben ohne 
flp-1-Gen stammten von männlichen Probanden. Alle 17 weiblichen Probanden hatten das  
flp-1-Gen in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-Stämme. 
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3.11.7 Zusammenhang zwischen der Anzahl der Virulenzfaktoren und dem Geschlecht 
 
Sowohl in Deutschland als auch in den vier Städten Deutschlands einzeln betrachtet konnte 
kein signifikanter Unterschied in der Verteilung des Geschlechtes bei unterschiedlicher 
Anzahl an Genen für Virulenzfaktoren gefunden werden (Deutschland p = 0,35; Leipzig p = 
0,075; Jena p = 0,428; Hamburg p = 0,706; Frankfurt/Main p = 1,000).  
 
 
3.12 Zusammenhang zwischen Herkunft der Patienten und klinischen Angaben 
 
3.12.1 Zusammenhang zwischen Herkunft der Patienten und der klinischen Diagnose 
 
Die Tabelle 45 zeigt die klinische Diagnose der Patienten bei unterschiedlicher ethnischer 
Herkunft in Deutschland. 
















Deutschland 34 (34,3) 42 (42,4) 0 (0) 76 (76,8) 
Ausland 18 (18,2) 4 (4,0) 1 (1,0) 23 (23,2) 
Total 52 (52,5) 46 (46,5) 1 (1,0) 99 (100) 
p = 0,002     
 
 
Die klinische Diagnose der Patienten in Deutschland war bei unterschiedlicher ethnischer 
Herkunft signifikant verschieden (p = 0,002). 18 der 23 Patienten mit ausländischer 
Abstammung litten an einer aP. Die Patienten mit deutscher Abstammung litten sowohl an aP 
(34) als auch an cP (42). 
 
 





A. actinomycetemcomitans ist ein gram-negatives, fakultativ anaerobes parodontopathogenes 
Bakterium. Die Korrelation der Besiedlung mit A. actinomycetemcomitans und der Ätiologie 
der laP ist durch mehrere klinische Studien bewiesen worden (Clock et al. 2008; Diaz et al. 
2006; Kraig et al. 1990; Mao & DiRienzo 2002; Schreiner et al. 2003; Tsai et al. 1979). 
Weitere Studien belegen, dass A. actinomycetemcomitans auch bei Patienten mit anderen 
Formen der aP (Bragd et al. 1987; Flores- de- Jacoby et al. 1996), bei cP (Cortelli et al. 2009; 
Jardim Junior et al. 2006; Meng et al. 2009; Müller et al. 1997; Wu et al. 2007) oder bei 
parodontal gesunden Individuen (Asikainen et al. 1991; Henderson et al. 2003; Kaplan et al. 
2002; Macheleidt et al. 1999) nachgewiesen werden kann. A. actinomycetemcomitans kann 
ebenfalls bei einigen extraoralen Infektionen, wie Aktinomykosen (Köhler et al. 2001), 
Endokarditis (Vandepitte et al. 1977), Harnwegsinfektionen (Townsend & Gillenwater 1969) 
und Osteomyelitis (Muhle et al. 1979) isoliert werden.  
  
Parodontitis ist eine entzündliche Erkrankung des Zahnhalteapparates und Folge einer 
entzündlichen Reaktion des Wirts auf die bakterielle Infektion mit im Biofilm Zahnplaque 
vorhandenen Mikroorganismen. Kaplan et al. vermuteten, dass eine Variation im 
Virulenzpotential von A. actinomycetemcomitans-Isolaten existiert (Kaplan et al. 2002). Bis 
heute gibt es in Deutschland keine Studie, die das Vorkommen der Gene für Virulenzfaktoren 
von  subgingival isolierten A. actinomycetemcomitans-Stämmen mit den klinischen Werten 
der Probanden verglichen und Zusammenhänge überprüft hat.  
 
Ziel der vorliegenden Arbeit war die Charakterisierung von A. actinomycetemcomitans-
Isolaten aus parodontalen Taschen hinsichtlich ihrer Virulenzfaktoren, bzw. das 
Vorhandensein der kodierenden Genloci und ihres spezifischen Serotyps. Überprüft werden 
sollte, inwieweit sich die genetische Variation der A. actinomycetemcomitans-Isolate auf das 
klinische Erscheinungsbild der Erkrankung Parodontitis auswirkt. Potentielle Korrelationen 
des Vorkommens bzw. Nichtvorkommens der Genloci für die Virulenzfaktoren zu klinischen 
Parametern (PD und AL im gesamten Gebiss und an den vier Entnahmestellen, klinische 
Diagnose), zum Serotypen, zur ethnischen Herkunft, zum Raucherstatus, zum Geschlecht und 
untereinander sollten überprüft werden.  
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Schlussfolgernd sollte erörtert werden, ob die Besiedlung mit genetisch unterschiedlichen 
A. actinomycetemcomitans-Stämmen sinnvollerweise eine erweiterte mikrobiologische 
Diagnostik vor Therapie und eine individuell angepasste Therapie nach sich ziehen sollte.  
 
Folgende bekannte Virulenzfaktoren von A. actinomycetemcomitans wurden mittels PCR-
Technologie analysiert: Leukotoxin (LtxA), Cytolethal Distending Toxin (CDT) und 
Fimbriae-assoziiertes Protein (Flp1) (Fives-Taylor et al. 1999). Untersucht wurden 99 
A. actinomycetemcomitans-Proben, welche aus subgingivaler Plaque von Patienten aus vier 
Universitätskliniken in Deutschland gewonnenen wurden.  Der Test auf positive 
Kolonisierung erfolgte hierbei durch ein bereits etabliertes Real-Time PCR-Verfahren. Die 
Proben wurden mittels PCR und Agarosegelelektrophorese ebenfalls auf die Zugehörigkeit 
zum jeweiligen Serotyp a bis f getestet. 
Bei der Bewertung der Ergebnisse konnte lediglich auf das Vorkommen der Genloci auf 
DNA-Ebene für die entsprechenden Virulenzfaktoren LtxA, CDT und Flp1 eingegangen 
werden. Davon, dass diese Virulenzfaktoren vom Bakterium tatsächlich exprimiert wurden, 
kann anhand der vorliegenden Daten nicht ausgegangen werden. 
 
In der vorliegenden Arbeit konnte bei allen Isolaten das ltx-Gen in der DNA der 
A. actinomycetemcomitans-Stämme aufgezeigt werden. Auch bei zahlreichen anderen Studien 
wiesen alle A. actinomycetemcomitans-positiven Isolate das ltx-Gen auf (Brogan et al. 1994; 
Leung et al. 2005; Mombelli et al. 1999; Müller et al. 2001; Tonjum & Haas 1993; Vieira et 
al. 2009). In der Studie von Wu et al. 2007 zeigten nicht alle A. actinomycetemcomitans-
Stämme dieses Gen (Wu et al. 2007). Zwei Isolate der vorliegenden Arbeit aus 
Frankfurt/Main waren vom JP2-Stamm, sie wiesen eine 530 bp Deletion in der 
Promotorregion des ltx-Gens auf. Stämme mit 530 bp Deletion in der Promotorregion des ltx-
Gens werden als hochleukotoxischer JP2-Klon bezeichnet (Haubek et al. 2004; Johansson et 
al. 2000). 
In Deutschland hatten 46 der 99 positiven Proben drei cdt-Gene in der isolierten DNA.  Erst 
bei Vorkommen der drei cdt-Gene entwickelt der Stamm eine maximale Expression der 
zytoletalen Aktivität (Shenker et al. 2005). Beide Probanden mit Deletion im ltx-Gen wiesen 
ebenfalls drei cdt-Gene in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans–Stämme auf. Das zeigt, 
dass die JP2-Stämme dieser Studie wahrscheinlich sowohl hochleukotoxisch sind, als auch 
eine hohe zytoletale Aktivität aufweisen. 
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In der vorliegenden Arbeit konnte gezeigt werden, dass sowohl in Deutschland als auch in 
Leipzig ein signifikanter Zusammenhang zwischen dem Vorkommen des cdtA-Gens und des 
cdtB-Gens zu bestehen scheint. Probanden mit cdtA-Gen wiesen in der Mehrheit der Fälle 
auch das cdtB-Gen auf. Ebenso bestand in Deutschland und Jena ein Zusammenhang 
zwischen dem Vorkommen des cdtA-Gens und des cdtC-Gens. Die Mehrheit der Proben mit 
cdtA-Gen wies ebenfalls das cdtC-Gen auf. Ein Stamm aus Japan besaß bei Fabris et al. 2002 
lediglich das cdtB-Gen und zeigte eine abgeschwächte zytoletale Aktivität. Der einzige 
Stamm in der Studie von Fabris et al. ohne cdtB-Gen zeigte keinerlei zytoletalen Effekt 
(Fabris et al. 2002). Shenker et al. veröffentlichten 2005, dass CdtB die einzige Untereinheit 
von CDT ist, welche allein den Zellzyklus hemmen kann (Shenker et al. 2005). Bei Fabris et 
al. besaß ein untersuchter Stamm aus Kenia kein cdtA-Gen und kein cdtB-Gen und zeigte 
keine zytotoxische Aktivität gegenüber Hamster-Ovarien (Fabris et al. 2002). Bei Yamano et 
al. wurde bei 40 von 45 Stämmen eine CDT-Aktivität gefunden (Yamano et al. 2003). 
In Jena hatten alle Probanden mit cdtA-Gen ebenfalls das flp-1-Gen in der DNA ihrer 
A. actinomycetemcomitans-Stämme. Das Vorkommen des cdtB-Gens bzw. des cdtC-Gens 
scheint mit dem Vorhandensein des flp-1-Gens in Deutschland (beim cdtC-Gen auch in Jena) 
assoziiert zu sein. Auch hier hatte die Mehrheit der Patienten mit cdtB-Gen bzw. cdtC-Gen 
ebenfalls das flp-1-Gen. Das Auftreten von drei cdt-Genen scheint mit dem Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen des flp-1-Gens signifikant assoziiert zu sein. Alle Probanden mit drei cdt-
Genen besaßen ebenfalls das flp-1-Gen. Das signifikant häufigere Vorkommen des flp-1-Gens 
bei Vorhandensein des cdtB- bzw. cdtC-Gens lässt darauf schließen, dass zytoletalere Stämme 
von A. actinomycetemcomitans auch häufiger das flp-1-Gen, welches für ein Protein codiert, 
das die wichtigste Untereinheit der Pili von A. actinomycetemcomitans darstellt, aufwiesen. 
Die zwei Probanden aus Frankfurt/Main mit JP2-Stamm besaßen ebenfalls beide das flp-1-
Gen.  
Zusammenfassend lässt sich hier vermuten, dass zytotoxischeren Stämmen mit drei cdt-
Genen oder ltx-Gen mit Deletion auch, durch das flp-1-Gen, eine bessere Adhäsion an 
Oberflächen im Wirt ermöglicht wird. Saito et al. zeigten einen Zusammenhang zwischen der 
Biofilm-Bildung von A. actinomycetemcomitans-Stämmen und dem Vorkommen des flp-1-
Gens (Saito et al. 2010). Schreiner et al. publizierten, dass das flp-1-Gen eine Rolle beim 
Alveolarknochenverlust und der Immunantwort in Ratten spielt (Schreiner et al. 2003).  
 
Bei der vorliegenden Arbeit konnte nachgewiesen werden, dass Probanden mit Deletion in 
der Promotorregion des ltx-Genes (in Deutschland und Frankfurt/Main) signifikant höhere 
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PD-Werte an den vier Entnahmestellen aufwiesen.  Haubek et al. brachten 2004 höhere AL-
Werte in Verbindung mit dem Vorkommen des JP2-Stammes (Haubek et al. 2004). Patienten 
mit A. actinomycetemcomitans ohne Deletion im ltx-Gen wiesen bei ihnen höhere AL-Werte 
auf als A. actinomycetemcomitans-negative Probanden. Auch bei Wu et al. 2007 wurden 
Proben mit ltx-Gen häufiger aus tieferen Taschen isoliert (Wu et al. 2007). Bei Cortelli et al. 
2005 konnte ebenfalls ein signifikanter Zusammenhang zwischen der Taschentiefe über 6 mm 
und dem Vorkommen des JP2-Stammes dargelegt werden (Cortelli et al. 2005). 2009 zeigten 
Cortelli et al. wiederum einen signifikanten Zusammenhang zwischen höheren Werten an 
PD/AL und JP2-Stämmen. Auch nach Therapie wiesen die Patienten mit JP2-Stämmen noch 
höhere Werte an PD bzw. AL auf als Probanden, welche nicht mit dem JP2-Stamm besiedelt 
waren (Cortelli et al. 2009). Nicht-JP2-Stämme werden mit weniger schwerer parodontaler 
Zerstörung in Verbindung gebracht (Macheleidt et al. 1999). In Bezug auf PD an den vier 
Entnahmestellen konnte auch mit der vorliegenden Arbeit gezeigt werden, dass Probanden 
mit JP2-Stamm eine höhere parodontale Destruktion aufwiesen. Dies lässt vermuten, dass 
JP2-Stämme ein höheres parodontales Destruktionspotential zeigen, als 
A. actinomycetemcomitans-Stämme ohne Deletion im ltx-Gen. Der AL an den vier 
Entnahmstellen konnte bei Vorkommen des ltx-Gens mit Deletion nicht als signifikant höher 
dargelegt werden, als bei Probanden mit ltx-Gen ohne Deletion.  
In Leipzig konnten signifikant höhere Werte an PD bzw. AL an den vier Entnahmstellen bei  
Vorkommen des cdtA-Gens dargestellt werden. In Deutschland wiesen Probanden mit drei 
cdt-Genen signifikant niedrigere PD-Werte an den vier Entnahmestellen auf als Probanden 
mit weniger als drei cdt-Genen. Damit konnte gezeigt werden, dass das Vorkommen von drei 
cdt-Genen nicht zwangsläufig mit einem schwereren Krankheitsbild in Verbindung gebracht 
werden kann. Fabris et al. fanden 2002 keinen Zusammenhang zwischen CDT-Aktivität und 
Parodontalstatus (Fabris et al. 2002). Wie auch in einer anderen Studie (Wu et al. 2007) 
konnte in der vorliegenden Arbeit kein signifikanter Zusammenhang zwischen dem 
Vorkommen des flp-1-Gens und AL bzw. PD gefunden werden. Das lässt vermuten, dass die 
Adhäsion des Bakteriums an Oberflächen nicht der wichtigste Faktor ist, um eine parodontale 
Destruktion auszulösen. 
 
Es wird vermutet, dass unterschiedliche Serotypen mit bestimmten Formen der Parodontitis, 
extraoralen Infektionen oder parodontaler Gesundheit in Verbindung gebracht werden können 
(Asikainen et al. 1991; Haubek et al. 1995). Kaplan et al. vermuteten, dass Serotyp-
Diskussion  89   
 
 
spezifische Unterschiede der A. actinomycetemcomitans-Stämme verantwortlich für die 
Wirtsspezifität und die Virulenz sind (Kaplan et al. 2001). 
Die beiden JP2-Isolate, welche das ltx-Gen mit Deletion in der Promotorregion aufwiesen, 
wurden als Serotyp b identifiziert. Dieser Zusammenhang wurde schon in anderen Studien 
festgestellt (Haubek et al. 1996; Haubek et al. 2007; Kaplan et al. 2002). Der am häufigsten 
isolierte Serotyp aus Probanden mit laP ist Serotyp b. Es wird ein hohes parodontopathogenes 
Potential des Serotyp b vermutet (Kaplan et al. 2001; Zambon et al. 1983). Eine höhere 
Frequenz dieses Serotyps wurde ebenfalls bei an Parodontitis erkrankten finnischen 
Probanden gefunden  (Asikainen et al. 1991). Chung et al. konnten 1989 in Korea keinen 
Zusammenhang zwischen Serotyp b und laP finden (Chung et al. 1989).  
Bei Untersuchung der Serotypen waren sowohl beim Vorkommen/Nichtvorkommen der cdt-
Gene einzeln, als auch bei der Untersuchung des Vorkommens/Nichtvorkommens von drei 
cdt-Genen, signifikante Unterschiede erkennbar. Die meisten Probanden mit cdtA-Gen (in 
Deutschland, Jena und Frankfurt/Main), cdtB-Gen (Deutschland und Leipzig) oder cdtC-Gen 
(Deutschland und Jena) wiesen Serotyp a, b oder c auf. Asikainen et al. und Kaplan et al. 
fanden  eine Verbindung zwischen Serotyp c und gesunden Probanden (Asikainen et al. 1991; 
Kaplan et al. 2001). Serotyp c kam dagegen bei Saito et al. am häufigsten bei erwachsenen 
Patienten mit Parodontitis vor (Saito et al. 1993). Auch Serotyp a wird bei erwachsenen 
Patienten mit cP häufiger nachgewiesen (Listgarten et al. 1981).  
In der vorliegenden Studie hatten Probanden mit Serotyp d oder f in der Mehrheit der Fälle 
keinen cdtA-Lokus in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans–Stämme. Die Mehrheit der 
Probanden mit Serotyp a und alle Probanden mit Serotyp d hatten kein cdtB-Gen. Keiner der 
Probanden ohne cdtC-Gen wies Serotyp b oder c auf.  
Diese Ergebnisse lassen sich nochmals bei der Untersuchung eines Zusammenhangs zwischen  
drei oder weniger cdt-Genen (in Deutschland und Leipzig) und dem Serotyp 
zusammenfassen. Die Mehrheit der Probanden mit drei cdt-Genen wies Serotyp b oder c auf. 
Alle Probanden mit Serotyp d hatten weniger als drei cdt-Gene. Der Hauptteil der Probanden 
mit Serotyp a hatte weniger als drei cdt-Gene. Auch die Mehrheit der Probanden mit Serotyp 
e oder f hatten weniger als drei cdt-Gene. Bei Leung und seinen Kollegen hatten alle außer ein 
Proband mit Serotyp c drei cdt-Gene (Leung et al. 2005). Durch die Annahme von Tan et al., 
dass die Expression der drei cdt-Gene für die maximale Aktivität von Cdt erforderlich ist (Tan 
et al. 2005), kann vermutet werden, dass die Probanden mit Serotyp b oder c zytotoxischere 
oder bessere aggressive Formen von A. actinomycetemcomitans in sich tragen. 
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Auch Kawamoto et al. stellten 2009 die Hypothese auf, dass Isolate mit Serotyp b und c 
virulenter sind als Stämme mit Serotyp a (Kawamoto et al. 2009). In einer kürzlich 
erschienenen Studie von Kittichoriat et al. 2010 geht hervor, dass es signifikante evolutionäre 
Divergenzen zwischen Serotyp a-Stämmen und Serotyp b- bzw. c-Stämmen gibt. Daraus 
resultierend vermuten sie einen phänotypischen Unterschied zwischen Serotyp a- und Serotyp 
b- bzw. c-Stämmen (Kittichotirat et al. 2010). 
Zwischen dem Serotyp bei Auftreten bzw. Nichtauftreten des flp-1-Gens kann bei den 
Untersuchungen dieser Arbeit (in Deutschland und Leipzig) ein signifikanter Unterschied 
gefunden werden. Keiner der Probanden ohne flp-1-Gen weist Serotyp b, c oder d auf. Dies 
lässt wiederum darauf schließen, dass Patienten mit Serotyp b oder c virulentere Formen von 
A. actinomycetemcomitans aufweisen. Patienten mit Serotyp b und c haben außerdem eine 
signifikant höhere Anzahl an Genen für Virulenzfaktoren. Hier lässt sich, wie schon bei cdtA, 
cdtB, cdtC, drei cdt-Genen und flp-1, vermuten, dass Stämme mit Serotyp b und c virulenter 
sind als Stämme mit anderen Serotypen. 
 
Die ethnische Herkunft war in Deutschland bei Vorkommen des ltx-Gens mit bzw. ohne 
Deletion signifikant verschieden. Beide Probanden mit JP2-Stamm stammten nicht aus 
Deutschland. Die ethnische Herkunft ist für das Auftreten des JP2-Phänotyps ein wichtiges 
Kriterium, wie in mehreren Arbeiten bereits nachgewiesen wurde. So konnte gezeigt werden, 
dass afrikanisch-stämmige Patienten eher JP2-Träger sind als andere Patientengruppen 
(Bueno et al. 1998; Haubek et al. 1996; Vieira et al. 2009). Der JP2-Stamm wird zudem in 
Verbindung mit der Ätiologie der Parodontitis in Adoleszenten gebracht (Haubek et al. 2004).  
Die Frage, ob dieser Stamm heutzutage auch bei deutschen Patienten isoliert werden kann, 
muss nach Auswertung dieser Daten verneint werden. Bei einer Studie unter der griechischen 
Bevölkerung wurde 2011 ebenfalls kein JP2-Stamm isoliert (Sakellari et al. 2011). 
Die in dieser Arbeit untersuchten Probanden zeigten einen signifikanten Unterschied in der 
Herkunft bei Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-Gens bzw. von drei cdt-Genen. 
Patienten aus dem Ausland wiesen signifikant häufiger auch das cdtB-Gen bzw. drei cdt-Gene 
in der DNA ihrer A. actinoymcetemcomitans-Stämme auf.  
 
Ein eindeutiger Nachweis, dass das Vorkommen des ltx-Gens mit Deletion in Zusammenhang 
mit der Diagnose steht, konnte nicht erbracht werden. Beide Probanden dieser Studie, welche 
den JP2-Klon von A. actinomycetemcomitans aufwiesen, litten an aP. Frühere Studien zeigten 
ebenfalls einen Zusammenhang zwischen aP und dem Auftreten von hochleukotoxischen  
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A. actinomycetemcomitans-Stämmen (Bueno et al. 1998; Cortelli et al. 2005). In der 
Untersuchung von Cortelli et al. besaßen auch Probanden mit cP das hochleukotoxische ltx-
Gen (Cortelli et al. 2005).  
In Bezug auf die klinische Diagnose litten Probanden (in Deutschland und Leipzig) ohne  
cdtB-Gen signifikant häufiger an cP. In dieser Arbeit wurde ebenfalls festgestellt, dass 
Probanden aus Deutschland und Leipzig, welche drei cdt-Gene in der DNA ihrer A. 
actinomycetemcomitans-Stämme aufwiesen, signifikant häufiger an aP litten. Bei Tan et al. 
wurden drei cdt-Gene sowohl bei Probanden mit aP, als auch mit cP gefunden (Tan et al. 
2002). Leung et al. fanden 2005 drei cdt-Gene sowohl bei Probanden mit aP, als auch bei 
Gesunden (Leung et al. 2005). Shenker et al. veröffentlichten 2005, dass alle drei Gene cdtA, 
cdtB, und cdtC notwendig sind, um eine maximale Expression der CDT-Aktivität 
hervorzurufen. Sie zeigten ebenfalls auf, dass CdtB die einzige Untereinheit ist, welche allein 
den Zellzyklus hemmen kann. Auch wenn CdtA und CdtC allein keine Aktivität aufweisen, 
ist jede Untereinheit doch in der Lage, diese Fähigkeit von CdtB, zu erhöhen (Shenker et al. 
2005). Auch Ahmed et al. vermuten 2001 einen Zusammenhang zwischen dem Vorkommen 
von drei cdt-Genen und der CDT-Aktivität (Ahmed et al. 2001).  
Bei der Untersuchung der Anzahl der Virulenzfaktoren (in Deutschland, Leipzig und 
Frankfurt/Main) zeigt sich in Hinblick auf die Diagnose, dass Patienten mit aP signifikant 
mehr Gene für Virulenzfaktoren aufwiesen, als Patienten mit cP. Dies lässt schlussfolgern, 
dass Probanden mit aP virulentere A. actinomycetemcomitans-Stämme aufweisen, als 
Patienten mit cP oder Gesunde.  
 
In Hinblick auf das Vorkommen bzw. Nichtvorkommen der cdt-Gene gab es einen 
signifikanten Unterschied im Raucherstatus. Der Raucherstatus war in Leipzig bei 
Vorkommen bzw. Nichtvorkommen des cdtB-Gens signifikant verschieden. Die Mehrzahl der 
Probanden mit cdtB-Gen waren Raucher. Bei Betrachtung der deutschlandweiten Daten und 
Leipzig einzeln ließ sich ein signifikanter Unterschied im Raucherstatus bei Patienten mit drei 
oder weniger als drei cdt-Genen zeigen. Der Hauptteil der  Raucher wies drei cdt-Gene in der 
DNA ihrer isolierten A. actinomycetemcomitans-Stämme auf. Daher kann von der Korrelation 
ausgegangen werden, dass der Raucherstatus der Patienten mit einer Besiedelung mit 
aggressiveren Phänotypen von A. actinomycetemcomitans einhergeht. Verschiedene Studien 
(Shiloah et al. 2000; Van Winkelhoff et al. 2001; Zambon et al. 1996) zeigten einen Einfluss 
des Raucherstatus auf die Infektion mit parodontopathogenen Keimen. Renvert et al. fanden 
einen geringen Anstieg von A. actinomycetemcomitans sechs Monate nach Therapie, welcher 
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vor allem bei Rauchern zu bemerken war (Renvert et al. 1998). Bis heute gibt es keine 
klinischen Studien, welche den Zusammenhang zwischen dem Vorkommen verschiedener 
Gene für Virulenzfaktoren und dem Raucherstatus überprüft haben. Die Anfälligkeit von 
Epithelzellen, von A. actinomycetemcomitans kolonisiert zu werden, kann durch Nikotin und 
Cotinin (Bestandteile von Zigaretten) erhöht werden (Teughels et al. 2005).  
 
In Deutschland kann in Bezug auf das Geschlecht ein signifikanter Unterschied beim 
Vorkommen/Nichtvorkommen des cdtB-Gens gefunden werden. Männliche Patienten weisen 
in der Mehrzahl der Fälle das Gen auf, Frauen nicht. In Jena weist eine signifikant höhere 
Anzahl an weiblichen Probanden das flp-1-Gen auf, kein Patient ohne dieses Gen in der DNA 
seines A. actinomycetemcomitans-Stammes ist weiblich. Zahlreiche Studien fanden keinen 
signifikanten Unterschied in der bakteriellen Kolonisation der subgingivalen Plaque bei 
Frauen oder Männern (Kulekci et al. 2008; Psoter et al. 2010). 
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5 AUSBLICK UND SCHLUSSFOLGERUNGEN  
 
Die Analyse der subgingivalen A. actinomycetemcomitans-Isolate zeigt, dass einige 
Zusammenhänge zwischen Vorkommen von Genen für Virulenzfaktoren und klinischen 
Parametern gefunden werden konnten.  
Alle Proben zeigten das ltx-Gen in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-Stämme, wovon 
zwei zum hochleukotoxischen JP2-Typ gehörten. Beide Probanden mit JP2-Stamm wiesen 
signifikant höhere PD-Werte an den vier Entnahmestellen auf, hatten eine ausländische 
Herkunft, Serotyp b, jeweils ebenfalls drei cdt-Gene und das flp-1-Gen in ihrer 
A. actinomycetemcomitans-DNA. In Deutschland kamen Proben mit cdtA-Gen bzw. cdtB-Gen 
oder drei cdt-Genen signifikant häufiger von Probanden mit aP. Proben mit cdtB-Gen bzw. 
mit drei cdt-Genen stammten häufiger von Patienten, welche Raucher waren und deren 
ethnische Herkunft nicht in Deutschland lag. A. actinomycetemcomitans-Stämme mit cdtA-
Gen hatten signifikant gehäuft auch das cdtB-Gen bzw. das cdtC-Gen. Stämme mit cdtB-Gen 
bzw. cdtC-Gen zeigten signifikant häufiger auch das flp-1-Gen. Probanden mit cdtA-Gen, 
cdtB-Gen bzw. cdtC-Gen oder mit drei cdt-Genen hatten signifikant gehäuft Serotyp b oder c.  
Patienten mit vier oder fünf Virulenzfaktoren in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-
Stämme wiesen ebenfalls signifikant häufiger Serotyp b oder c auf und litten häufiger an aP. 
Es wird schlussfolgernd ein erhöhtes parodontopathogenes Potential von Stämmen mit 
Serotyp b bzw. c vermutet. 
Es wurden bei Auswertung der Daten in Deutschland keinerlei Zusammenhänge zwischen 
Vorkommen bzw. Nichtvorkommen der Genloci für Virulenzfaktoren und PD im gesamten 
Gebiss oder dem AL an vier Entnahmestellen bzw. im gesamten Gebiss der Probanden 
gefunden. In Leipzig wiesen Probanden mit cdtA-Gen signifikant höhere Werte an PD und 
AL an den vier Entnahmestellen auf. 
Die Ergebnisse dieser Studie zeigen, dass vor allem in Hinblick auf das ltx-Gen und die drei 
cdt-Gene eine weiterführende mikrobiologische Untersuchung von Patienten mit aP oder 
schwerer cP sinnvoll wäre.   
Patienten mit JP2-Stamm müssen einer intensiveren Parodontitistherapie mit Antibiotikagabe 
und engmaschigen Kontrollen des Parodontitisstatus unterzogen werden. Auch Patienten mit 
drei cdt-Genen sollten zu häufigeren Kontrolluntersuchungen nach Parodontitistherapie 
animiert werden. 
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Da Raucher auch häufiger drei cdt-Gene in der DNA ihrer A. actinomycytemcomitans-
Stämme trugen, sollten sie intensiv über die Konsequenzen von weiterem Tabakkonsum nach 
Therapie aufgeklärt und ebenfalls Kontrollen mit kurzen Abständen angedacht werden. 
In weiteren Studien sollte in Hinblick auf CDT mittels anderer molekularbiologischer 
Methoden, wie z.B. Western Blot, nicht nur das Vorkommen der Gene für Virulenzfaktoren 
untersucht, sondern zusätzlich deren Expression geprüft werden. 
Damit könnte eine Schlussfolgerung gezogen werden, ob auch in Deutschland drei cdt-Gene 
für die maximale Expression der zytoletalen Aktivität notwendig sind. Mit diesem Wissen 
könnten genauere mikrobiologische Testverfahren für Parodontitispatienten entwickelt und 
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Das parodontopathogene Bakterium Aggregatibacter actinomycetemcomitans 
(A. actinomycetemcomitans) wird  mit parodontaler Destruktion in Verbindung gebracht. Bei 
Patienten mit lokalisierter aggressiver Parodontitis aber auch bei Individuen mit chronischer 
Parodontitis oder parodontal Gesunden kann A. actinomycetemcomitans aus den parodontalen 
Taschen bzw. dem gingivalen Sulkus isoliert werden. Das Bakterium exprimiert zahlreiche 
Virulenzfaktoren um den Wirt zu besiedeln, dessen Immunantwort zu umgehen und einen 
Krankheitsprozess auszulösen. 
 
Ziel der vorliegenden Arbeit war es, subgingival entnommene Plaqueproben 
molekularbiologisch auf das Vorkommen von A. actinomycetemcomitans und auf dessen 
Gene für die Virulenzfaktoren Leukotoxin (LtxA), Cytolethal Distending Toxin (CDT) und 
Fimbriae-assoziiertes Protein (Flp1) zu analysieren. Zusätzlich wurde eine Serotypisierung 
der A. actinomycetemcomitans-Stämme durchgeführt. Die gesammelten Daten wurden mit  
klinischen Parametern abgeglichen um potentielle Korrelationen zu ltx, cdtA, cdtB, cdtC, flp-1 
zu identifizieren. 
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99 A. actinomycetemcomitans-positive Parodontitispatienten mit moderater oder schwerer 
chronischer oder aggressiver Parodontitis wurden in die Studie eingeschlossen. Ihnen wurden 
aus der jeweils tiefsten Tasche jedes Quadranten subgingivale Plaqueproben mit sterilen 
Papierspitzen entnommen. Diese wurden gepoolt und molekularbiologisch auf das 
Vorkommen der Genloci für die Gene ltx (mit und ohne 530 bp Deletion in der 
Promotorregion), cdtA, cdtB, cdtC und flp-1 untersucht. Zusätzlich wurde eine 
Serotypisierung (Serotyp a-f) vorgenommen. Klinisch wurde bei den Probanden 
Sondierungstiefen (PD) und Attachmentlevel (AL) an sechs Stellen pro Zahn aufgenommen 
und für die vier Entnahmestellen gesondert erfasst. Außerdem wurde das Geschlecht, das 
Alter und der Raucherstatus der Patienten erfragt sowie die ethnische Herkunft der Eltern 
notiert. Die Patienten wurden diagnostisch in aggressive und chronische Parodontitis 
eingeteilt.  
 
Patienten mit cdtB- oder cdtC-Gen in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-Stämme 
wiesen in signifikant höherer Anzahl auch das cdtA-Gen auf. Probanden, welche Träger eines 
A. actinomycetemcomitans-Stammes mit Genlokus  für das cdtB-Gen, cdtC-Gen oder drei cdt-
Genen sind, zeigten signifikant häufiger auch den Genlokus für das flp-1-Gen.  
Lediglich zwei Probanden aus Frankfurt/Main wiesen eine Deletion im Lokus des ltx-Gens 
auf, welche hochleukotoxische Stämme kennzeichnet. Diese zeigten signifikant höhere 
Sondierungstiefen an den vier Entnahmestellen. In Leipzig wiesen Probanden mit cdtA-Gen in 
der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-Stämme signifikant höhere Werte an PD und AL 
an den vier Entnahmestellen auf. In Deutschland zeigten dagegen Probanden mit drei cdt-
Genen signifikant niedrigere Sondierungstiefen an den vier Entnahmestellen. 
Zwischen dem Vorkommen bzw. Nichtvorkommen der Gene cdtA, cdtB, cdtC, drei cdt-Gene 
und flp-1 bzw. bei Prüfung der Anzahl an Virulenzfaktoren zeigten sich jeweils signifikante 
Unterschiede im Serotyp. Probanden mit Genlokus für das cdtA-Gen, cdtB-Gen, die drei cdt-
Genen oder insgesamt fünf Genloci für Virulenzfaktoren in der DNA ihrer isolierten 
A. actinomycetemcomitans-Stämme wiesen signifikant häufiger Serotyp b oder c auf. 
Probanden ohne cdtC-Gen oder flp-1-Gen in der DNA der isolierten 
A. actinomycetemcomitans-Proben waren am häufigsten vom Serotyp e.  
Probanden, welche das ltx-Gen mit Deletion in der Promotorregion, das cdtB-Gen oder drei 
cdt-Gene in der DNA ihrer isolierten A. actinomycetemcomitans-Stämme aufwiesen oder an 
aggressiver Parodontitis litten, hatten signifikant gehäuft eine ausländische ethnische 
Herkunft.  
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Es konnte bei Auftreten bzw. Nichtauftreten des cdtB-Gens, von drei cdt-Genen und einer 
höheren bzw. niedrigeren Anzahl an Virulenzfaktoren ein Unterschied in der Diagnose 
nachgewiesen werden.  Probanden, welche Träger eines A. actinomycetemcomitans-Stammes 
mit den jeweiligen Genloci für den entsprechenden Virulenzfaktor oder alle Virulenzfaktoren 
waren,  litten signifikant häufiger an aggressiver als an chronischer Parodontitis. 
Raucher zeigten signifikant häufiger das cdtB-Gen in Leipzig bzw. drei Genloci für die 
cdtABC-Gene in der DNA ihrer A. actinomycetemcomitans-Stämme in Deutschland und 
Leipzig als Nichtraucher oder ehemalige Raucher. 
Es wurde in Deutschland kein signifikanter Unterschied in PD im gesamten Gebiss bzw. in 
AL an den vier Entnahmestellen bzw. im gesamten Gebiss bei Vorkommen bzw. 
Nichtvorkommen der Gene für Virulenzfaktoren gefunden.  
 
Zusammenfassend lässt sich ableiten, dass selten ein Zusammenhang zwischen Vorkommen 
von Virulenzfaktoren und klinischen Messwerten zu finden ist.  
Patienten mit JP2-Stamm (mit 530 bp Deletion in der Promotorregion des ltx-Gens) wiesen 
signifikant höhere Werte der Sondierungstiefe an den vier Entnahmestellen der subgingivalen 
Proben auf. Das zeigt, dass JP2-Stämme wahrscheinlich eine höhere parodontale Destruktion 
auslösen. 
Probanden mit aggressiver Parodontitis scheinen A. actinomycetemcomitans-Stämme in sich 
zu tragen, welche mehr Genloci für Virulenzfaktoren aufweisen. Auch Stämme mit Serotyp b 
oder c scheinen virulenter in Hinsicht auf das Vorkommen der Gene für und die Anzahl der 
Virulenzfaktoren zu sein.   
Raucher und Patienten aus dem Ausland sind häufiger Träger von A. actinomycetemcomitans 
mit drei cdt-Genen. Bei diesen Stämmen wird eine zytotoxischere Form vermutet.  
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Herkunft  1 Deutschland 
   2 Ausland 
 
Geschlecht  0 männlich 
   1 weiblich 
 
Raucherstatus  0 Nichtraucher 
   1 Raucher 
   2 ehemaliger Raucher 
 
Diagnose  0 aggressive Parodontitis 
   1 chronische Parodontitis 
   2 Parodontitis als Manifestation den Papillon-Lefèvre-Syndroms 
 
Virulenzfaktoren 0 Genlokus nicht vorhanden 
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